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Objetivou-se com este trabalho estimar os parâmetros genéticos, predizer os ganhos com a 
seleção dos indivíduos superiores e avaliar a divergência genética entre progênies de meios-
irmãos de couve-de-folhas. O trabalho foi realizado em duas etapas referentes à recombinação 
e obtenção de sementes, e posterior avaliação de 25 progênies meios-irmãos pré-selecionadas 
do programa de melhoramento da couve-de-folhas da Universidade Federal dos Vales do 
Jequitinhonha e Mucuri (UFVJM), ambas realizadas no Setor de Olericultura, de janeiro de 
2018 a setembro de 2019. O delineamento adotado foi em blocos casualizados com quatro 
repetições e seis plantas por parcela. As características estudadas foram avaliadas em cada 
planta da parcela, sendo 12 quantitativas e 15 qualitativas, totalizando 27 características. 
Considerando as características quantitativas, foi realizada a seleção das progênies via 
REML/BLUP. O estudo da divergência genética foi realizado por meio de variáveis canônicas 
para os dados quantitativos. Para os dados quantitativos, qualitativos, e conjuntos, foram 
realizados dendrogramas pelo método UPGMA, utilizando-se a distância genética de 
Mahalanobis. A maior herdabilidade individual no sentido restrito (h2a) foi observada para a 
altura da planta, seguida da massa média por folha. A produtividade de folhas apresentou 
ganhos de 11,80, 10,39 e 7,68%, para as intensidades de seleção de 10, 15 e 30% dos 
melhores indivíduos, respectivamente. As progênies de meios-irmãos P1, P2, P3, P4, P5, P9, 
P11, P15, P18, P20 e P25 foram as mais divergentes e devem ser priorizadas para compor a 
população recombinante para o terceiro ciclo de seleção recorrente. As cultivares comerciais 
foram os genótipos mais divergentes pelas técnicas de multivariadas estudadas e há 
divergência genética entre os genótipos avaliados em segundo ciclo de seleção recorrente. 
 
Palavras-chave: Brassica oleracea var. acephala. Parâmetros genéticos. Modelos mistos. 








The objective of this work was to estimate genetic parameters, to predict gains with selection 
of superior individuals and to evaluate genetic divergence between progenies of half-siblings 
of kale. The work was carried out in two stages, referring to the recombination and obtaining 
of seeds, and subsequent evaluation of 25 pre-selected half-sibling progenies of the breeding 
program of the kale of the Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e Mucuri 
(UFVJM), both carried out in the Vegetable Crops sector, from January 2018 to September 
2019. The design adopted was in randomized blocks with four replications and six plants per 
plot. The characteristics were evaluated in each plant of the plot, being 12 quantitative and 15 
qualitative, totaling 27 characteristics. Progenies were selected via REML/BLUP, considering 
the quantitative characteristics. The study of genetic divergence was performed using 
canonical variables for quantitative data. For quantitative, qualitative and joint data, 
dendrograms were performed using the UPGMA method, using the Mahalanobis genetic 
distance. The highest individual heritability in the narrow sense (h2a) was observed for the 
plant height, followed by the average mass per leaf. Leaf productivity showed gains of 11.80, 
10.39 and 7.68%, for selection intensities of 10, 15 and 30% of the best individuals, 
respectively. The progenies of half-siblings P1, P2, P3, P4, P5, P9, P11, P15, P18, P20 and 
P25 were the most divergent and should be prioritized to compose recombinant population for 
the third cycle of recurrent selection. Commercial cultivars were the most divergent genotypes 
due to multivariate techniques studied and there is genetic divergence between genotypes 
evaluated in the second cycle of recurrent selection. 
 
Keywords: Multivariate analysis. Brassica oleracea var. acephala. Genetical diversity. 
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1 INTRODUÇÃO GERAL 
 
O cultivo de hortaliças no Brasil é de grande relevância, destacando-se por 
proporcionar alto valor agregado por área, garantir alimento para a população, gerar empregos 
e renda (CARVALHO et al., 2019). Estima-se que a atividade gera cerca de 7 milhões de 
empregos, envolvendo 3,3 milhões de produtores e movimenta em torno de R$ 25 bilhões por 
ano (KIST et al., 2018). De acordo com o mapeamento e qualificação da cadeia produtiva das 
hortaliças no Brasil, em 2016, as 13 principais hortaliças produziram aproximadamente 16,7 
milhões de toneladas em mais de 537 mil hectares (CNA, 2016). Considerando a produção 
total de hortaliças, que reúne mais de 100 espécies, o volume de produção ficou em torno de 
63 milhões de toneladas no ano de 2016, cultivadas em uma área de 837 mil hectares 
(CARVALHO et al., 2019). Nexte contexto, as hortaliças classificadas como folhosas 
representam aproximadamente 15% do total de hortaliças produzidas no país, destacando-se 
as culturas da alface, repolho, couve-de-folhas e brócolis (CARVALHO et al., 2019). 
Dentre estas folhosas, o consumo da couve-de-folhas (Brassica oleracea var. 
acephala) tem crescido significativamente nos últimos anos, decorrente principalmente dos 
altos conteúdos de compostos benéficos à saude. Quando comparada às outras hortaliças 
folhosas ou mesmo brássicas, a cultura destaca-se pelos altos teores de vitaminas, fibras, 
macro e micronutrientes, carotenoides, antioxidantes e glicosinolatos (BIEGAŃSKA-
MARECIK et al., 2017; ŠAMEC et al., 2018).  
Esse aumento no consumo implica na necessidade de expansão de seus cultivos de 
forma a atender a crescente demanda do mercado consumidor, que, consequentemente, exige 
o desenvolvimento de genótipos que apresentem melhor desempenho produtivo e qualidade 
satisfatória aos consumidores (BRITO, 2018). Apesar de haver diversas cultivares de couve-
de-folhas classificadas principalmente quanto a sua cor e textura (TRANI et al., 2015), ainda 
há poucos estudos voltados ao melhoramento genético da cultura. Os programas de 
melhoramento genético da couve-de-folhas devem priorizar a seleção de genótipos com 
características que permitam o cultivo mais adensado, maior rendimento por área, redução de 
tratos culturais e a menor perda de folhas devido ao ataque das principais pragas das brássicas 
(AZEVEDO et al., 2016).  
Além da avaliação do desempenho agronômico, a avaliação genótipica é 
importante para o sucesso do programa de melhoramento de qualquer cultura. A avaliação 
genotípica é realizada por meio da estimativa de parâmetros genéticos e a predição dos 
valores genotípicos. A estimação dos parâmetros genéticos auxilia na definição da estratégia 
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de melhoramento mais adequada para a cultura e permite realizar inferências sobre a predição 
de ganhos com a seleção (CRUZ, 2014). Os principais parâmetros genéticos são as variâncias 
e seus componentes, herdabilidades, acurácia seletiva e coeficientes de variações (VIANA; 
RESENDE, 2014). As variâncias genotípicas e fenótipicas apresentam causas ambientais, 
genéticas e interações entre genéticas e ambientais, enquanto as herdabilidades refletem a 
proporção da variação fenotípica que é causada pela variação genética para determinada 
característica (CRUZ et al., 2012).  
Os paramêtros genéticos podem ser estimados pela análise de variância (ANOVA) 
em experimentos balanceados. Entretanto, em experimentos conduzidos em campos é comum 
a perda de parcelas, o que gera o desbalanceamento (RESENDE, 2007). Nesses casos, é 
indicado que a avaliação genotípica seja realizada por meio do procedimento REML/BLUP 
(máxima verossimilhança residual ou restrita/melhor predição linear não viciada) 
(RESENDE, 2016). 
Por fim, o estudo divergência genética é crucial nos programas de melhoramento 
por auxiliar na escolha das estratégias que maximizam os ganhos com seleção e no 
planejamento experimental, principalmente na escolha dos genitores (CRUZ et al., 2012). A 
diversidade genética poderá ser predita por análise multivariada, entre as quais citam-se os 
componentes principais (PCA), as variáveis canônicas (VC) e os métodos aglomerativos 
(CRUZ, 2005).  
Diante da carência de trabalhos voltados ao melhoramento genético da couve-de-
folhas e da importância da cultura, objetivou-se com este trabalho: a) estimar os parâmetros 
genéticos e predizer os ganhos com a seleção dos indivíduos superiores e; b) avaliar a 
divergência genética entre progênies e selecionar genótipos para comporem a população 
recombinante para o terceiro ciclo. 
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2 REFERENCIAL TEÓRICO 
 
2.1 Aspectos gerais de couve-de-folhas e exigências climáticas 
 
A família Brassicaceae, também conhecida como brássicas ou crucíferas, pertence 
à ordem Brassicales e apresenta grande diversidade genética, com 341 gêneros e 3977 
espécies (FRANZKE et al., 2011), cujo centro de origem ocorre ao longo do noroeste do 
continente europeu (CHRISTENSEN et al., 2011; IZZAH et al. 2013). As brássicas ganhou 
destaque mundial nas últimas décadas devido o seu consumo associar-se ao menor risco de 
vários tipos de câncer e outras doenças crônicas (ŠAMEC et al., 2018) 
A espécie Brassica oleracea (L.) (2n = 18) é a principal representante da família, 
a qual apresenta importantes variedades botânicas de interesse comercial. Dentre elas 
destacam-se: B. oleracea var. acephala (couve-de-folhas), B. oleracea var. capitata (repolho), 
B. oleracea var. botytris (couve-flor), B. oleracea var. italica (couve-brócolis), B. oleracea 
var. gemmifera (couve-de-bruxelas), B. oleracea var. gongylodes (couve-rábano), B. oleracea 
var. alboglabra (couve-chinesa) (DIEDERICHSEN, 2001). Em meio a estas variedades 
botânicas, a couve-de-folhas destaca-se pelo conteúdo de compostos benéficos à saúde 
humana, como vitaminas (A, B1, B2, B6, C e E), fibras, macro e micronutrientes 
(especialmente, K, Ca, Mg, Fe e Cu), carotenoides, antioxidantes e glicosinolatos 
(BECERRA-MORENO et al., 2014; BIEGAŃSKA-MARECIK et al., 2017; KANG et al., 
2018; PARK et al., 2018).  
As variedades da espécie possuem flores hermafroditas (dois sexos na mesma 
flor), com seis estames (dois curtos e quatro longos) e dois carpelos (DIXON, 2007). A 
inflorescência é do tipo racemo variando de 1 a 2 metros de comprimentos, com flores 
amarelas ou brancas, cuja polinização é realizada preferencialmente por abelhas. O fruto é do 
tipo síliqua, que pode apresentar até 10 cm de comprimento e de 10 a 30 sementes por fruto, 
cada planta poderá produzir até 30.000 sementes (NICK; BORÉM, 2016).  
A cultura apresenta alogamia devido à autoincompatibilidade do tipo esporofítica 
(WATTS, 1968), o que resulta em grande variabilidade genética e alto grau de heterozigose. 
Apesar da autoincompatibilidade presente na espécie, pode ocorrer o cruzamento entre 
indivíduos aparentados e levar depressão por endogamia (THOMPSON; HOWARD, 1958). A 
endogamia reduz o tamanho e o número de folhas e essas características poderão ser 
restauradas com a obtenção de híbridos, resultado da heterose para produtividade de folhas 
(JOHNSTON, 1963).  
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A cultura é considerada de outono-inverno, sendo adaptada a regiões de frio 
intenso e resistentes a geadas e a altas temperaturas. A temperatura ótima para o 
desenvolvimento da hortaliça situa-se entre 16 e 22 °C, com temperaturas mínimas de 5 a 10 
ºC e temperaturas máximas de 28 ºC (FILGUEIRA, 2008). Algumas cultivares de couve-de-
folhas, quando cultivadas em temperaturas menores que 22 °C, apresentam folhas com sabor 
mais adocicado, mais crocante e maior rendimento de biomassa, enquanto temperaturas 
superiores a 25 °C acarretam em efeitos negativos para a qualidade da hortaliça 
(PATHIRANA et al., 2017). Temperaturas inferiores a 10 °C favorecem o florescimento da 
couve-de-folhas, o que é desvantajoso comercialmente, considerando a ocorrência de redução 
na produtividade e qualidade de folhas comerciais, pois há mudanças na quantidade e no 
padrão de folhas emitidas (NOVO et al., 2010a). Entretanto, o florescimento é fundamental 
para o melhoramento da cultura, pois permite cruzamentos entre as progênies superiores e a 
produção de sementes híbridas para seleção. 
A propagação da couve-de-folhas pode ser realizada via sementes e brotações. A 
propagação por sementes acontece em cultivares de polinização aberta e há muita segregação 
para a cor, tamanho e formato de folhas, o que não é desejável comercialmente (FILGUEIRA, 
2008). As cultivares de polinização aberta são selecionadas para não produzirem brotações 
para evitar a propagação vegetativa, aumentando assim a dependência da compra de sementes 
pelos produtores, além da diminuição dos tratos culturais que deverão ser realizados por estes 
nos cultivos de couve-de-folhas (AZEVEDO et al., 2012). A propagação vegetativa é 
realizada por meio de estaquia verde e preferida pelos produtores brasileiros pela facilidade, 
alta porcentagem de sobrevivência e pelo baixo custo (AZEVEDO, 2015).  
As colheitas podem ser iniciadas a partir de 4-6 semanas após o transplantio das 
mudas (ŠAMEC et al., 2018). Na colheita, são retiradas todas as folhas com padrão 
comercial, que são caracterizadas por apresentarem comprimento igual ou superior a 15 
centímetros, sem danos ocasionados pelo ataque de pragas e/ou patógenos e sem sinais de 
senescência (AZEVEDO et al., 2014). Para a comercialização da couve-de-folhas, são 
agrupadas de 8 a 10 folhas, com aproximadamente 400 gramas em maços (TRANI et al, 
2015) em que o consumidor considera principalmente aspectos relacionados à aparência das 






2.2 Melhoramento genético de couve-de-folhas 
 
O melhoramento genético de plantas é definido como a arte e ciência que altera a 
genética das plantas para beneficiar o homem (BERNARDO, 2010). A seleção de plantas com 
foco no melhoramento genético é um processo contínuo e permite o desenvolvimento de 
cultivares com características específicas a depender dos objetivos de cada programa. Os 
principais objetivos visados nos diversos programas de melhoramento de plantas são: o 
desenvolvimento de cultivares mais produtivos, resistentes ou tolerantes a estresses bióticos e 
abióticos; qualidades visuais e nutricionais que atendem o mercado consumidor e adaptados 
às diferentes regiões produtoras (BORÉM et al., 2017). 
No Registro Nacional de Cultivares encontram-se 48 cultivares e três linhagens 
parentais registradas para couve-de-folhas (BRASIL, 2020). Porém, o uso de cultivares 
couve-de-folhas não é a estratégia mais utilizada entre os produtores brasileiros, devido à 
facilidade de propagação dos genótipos locais e essas cultivares apresentarem características 
morfológicas não desejáveis pelo consumidor, como folhas mais escura, nervuras 
proeminentes e de cor clara, que o consumidor associa ao maior tempo de cocção (NOVO et 
al., 2010a; AZEVEDO, 2015). 
No estado de São Paulo, cultivares do grupo ‘Manteiga’ apresentam maior 
aceitação comercial por possuírem folhas com limbos verde-claros, tenras, lisas ou pouco 
onduladas, com pecíolos e nervuras verdes bem claras e de rápida cocção, porém essas 
características morfológicas podem variar de região para região (NOVO et al., 2011). De 
maneira geral, as cultivares mais comercializadas no Brasil são classificadas de médio a 
grande porte, que apresentam plantas de 40 a 90 cm de altura, fato que aumenta os tratos 
culturais, pois na fase de colheita faz-se necessário estaqueá-las (NOVO et al., 2010a). 
Apesar de poucos estudos serem dedicados ao melhoramento genético da couve-
de-folhas, os principais objetivos dos programas existentes priorizam a seleção de genótipos 
com menor altura, menor número de brotações, que apresentem maior número de folhas por 
planta e a seleção de genótipos resistentes às principais pragas das brássicas, como 
Brevicoryne brassicae (pulgão-da-couve) e Plutella xylostella (traça-das-crucíferas) 
(AZEVEDO et al., 2016). O desenvolvimento de cultivares com essas características 
permitirá o cultivo mais adensado, maior rendimento por área, redução de tratos culturais, 
como desbrota, tutoramento, controle de pragas e menor perda de folhas devido ao ataque de 
pragas (AZEVEDO et al., 2017; BRITO et al., 2019). 
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Em estudo realizado por Azevedo et al. (2012), no município de Diamantina – 
MG, os autores verificaram que cultivares comerciais apresentaram desempenho agronômico 
inferior ao de acessos do banco de germoplasma da Universidade Federal dos Vales do 
Jequitinhonha e Mucuri (UFVJM), coletados em propriedades rurais localizadas na região de 
Diamantina. Isso indica a importância de novas pesquisas voltadas ao melhoramento da 
cultura, visto que genótipos locais podem apresentar produtividades superiores e 
características morfológicas mais atraentes para os consumidores do que as cultivares 
disponíveis no mercado.  
Em trabalho subsequente, realizado em Viçosa – MG, em avaliação de progênies 
de meios-irmãos oriundas da recombinação de genótipos pertencentes ao banco de 
germoplasma da UFVJM, a produtividade média de folhas entre as progênies avaliadas foi de 
100 t ha-1 (AZEVEDO, 2015). Em outro estudo, também com progênies de meios-irmãos no 
município Diamantina – MG, Brito (2018) obteve produtividade média de 44,60 t ha-1. As 
produtividades obtidas por esses autores são superiores à média nacional observada no ano de 
2016, que foi de 11,28 t ha-1 (KIST et al., 2018) 
Estudos desenvolvidos com a cultura da couve-de-folhas no município de 
Diamantina têm mostrado que a região possui condições favoráveis ao desenvolvimento de 
todas as fases fenológicas da cultura, sobretudo a fase de florescimento, primordial para a 
consolidação do programa melhoramento da cultura. A possibilidade de florescimento 
permitirá a obtenção de progênies a partir de cruzamentos entre os genótipos superiores na 
população de melhoramento. Assim, torna-se possível a adoção de outras estratégias e 
métodos, como a avaliação de progênies de meios-irmãos em ciclos de seleção que poderão 
oferecer resultados promissores ao programa de melhoramento da couve-de-folhas. 
Diante desses resultados percebe-se a necessidade da continuação dos estudos 
relacionados ao melhoramento genético de couve-de-folhas. Esses estudos devem focar 
principalmente na seleção de genótipos mais produtivos, que apresentam características 
morfológicas aceitáveis pelos consumidores. Com o avanço dos estudos será possível a 
recomendação de cultivares mais adaptadas para a região de Diamantina para aumentar a 







2.3 Seleção recorrente 
 
Entre os métodos de melhoramento, a seleção recorrente (SR) pode consistir em 
uma boa estratégia em programas de melhoramento genético de couve-de-folhas pela 
facilidade de manejo e avaliação (AZEVEDO, 2015; BRITO, 2018). Este método é baseado 
na seleção, recombinação e avaliação de progênies de meios-irmãos, que são indivíduos 
oriundos de recombinação aleatória, em que a planta-mãe é conhecida, mas o pólen pode vir 
de qualquer indivíduo da população (BRITO, 2018). No caso da couve-de-folhas a 
autoincompatibilidade presente na espécie facilita o processo de obtenção das progênies de 
meios-irmãos na espécie.  
A SR tem como objetivo aumentar a frequência de alelos desejáveis para 
características quantitativas por meio de repetidos ciclos de seleção, sem reduzir a 
variabilidade genética da população (HULL, 1945). Esse é um método cíclico que envolve 
três etapas: 1) obtenção de progênies; 2) avaliação e seleção das progênies superiores e; 3) 
recombinação das progênies superiores para formar a geração seguinte (BORÉM et al., 2017). 
As três etapas são conduzidas repetidamente até que a frequência de alelos favoráveis na 
população atinja níveis satisfatórios (HALLAUER et al., 2010). O melhoramento genético 
por meio da SR geralmente é mais adequado para objetivos a longo e médio prazo e para 
características quantitativas (MORAIS JÚNIOR et al., 2017a). A SR é iniciada com 
população-base que pode ser constituída de cultivares de polinização aberta, cultivares abertas 
sintéticas ou gerações avançadas de híbridos, na qual deverá apresentar alto comportamento 
médio e variabilidade genética para garantir os ganhos nos ciclos de seleção subsequentes 
(BORÉM et al., 2017). 
Inicialmente a SR foi proposta por Hull (1945) em culturas alógamas devido a 
maior facilidade na realização dos cruzamentos. Posteriormente, Khadr e Frey (1965) 
propuseram o método para espécies autógamas a partir do emprego da técnica de macho-
esterilidade ou de outros sistemas que facilitam obtenção dos cruzamentos. Desde então, a SR 
tem sido aplicada em culturas alógamas e autógamas visando diferentes objetivos, como o 
aumento da produtividade em milho (SAJJAD et al., 2020), produtividade e capacidade de 
expansão em milho-pipoca (GUIMARÃES et al., 2019), acréscimo no conteúdo de óleo em 
mamona (CHEN et al., 2018), qualidade de frutos em mamão (CAVALCANTE et al., 2018), 
produção de frutos em maracujá (SILVA et al., 2017), incremento na produção de açúcar em 
sorgo-doce (LEITE et al., 2020), resistência ao estresse hídrico (PANG et al., 2017) e 
aumento da produtividade em arroz (MORAIS JÚNIOR et al., 2017b), resistência à pinta-
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preta em híbridos de batata (HAYNES; QU, 2019) e a mofo-branco no feijão (LEITE et al., 
2017). 
As estratégias de SR podem ser classificadas de duas formas, seleção recorrente 
fenotípica ou genotípica (FEHR, 1991). A SR fenotípica ou massal é realizada a partir do 
fenótipo das plantas da população e deve ser preferida para características que apresentem alta 
herdabilidade, herança menos complexas e não é eficiente para características de natureza 
quantitativa (MORAIS JÚNIOR et al., 2017a). No entanto, a SR genotípica é fundamentada 
em teste de progênies, permite a avaliação de características com maior grau de complexidade 
e é eficiente para qualquer tipo de caráter, seja de natureza qualitativa ou quantitativa, sendo o 
principal motivo pelo qual é mais empregada em programas de melhoramento genético 
populacional (RAMALHO et al., 2012). 
A SR pode ser conduzida para a melhoria de uma ou duas populações, conhecidas 
como intra ou interpopulacional, respectivamente. Para a escolha do método deve-se 
considerar a característica avaliada, a ação gênica e a finalidade das progênies selecionadas 
(BORÉM et al., 2017). O método intrapopulacional é mais fácil de execução, aplicável à 
maioria das características de interesse agronômico, recomendado para a adaptação de 
germoplasma exótico, melhoria de cultivares e para a ação gênica aditiva (PEREIRA et al., 
2001). No caso do método interpopulacional, objetiva-se o desenvolvimento de linhagens com 
alta capacidade de recombinação para a produção de híbridos, porém é mais complexo e 
demanda mais mão de obra durante a execução (HALLAUER et al., 2010). 
 
2.3.1 Seleção recorrente na couve-de-folhas 
 
A seleção recorrente na couve-de-folhas teve início na Universidade Federal dos Vales 
do Jequitinhonha e Mucuri (UFVJM) com a formação do banco de germoplasma da 
universidade e avaliação dos genótipos nos anos de 2011 e 2012 (AZEVEDO, 2012). Esse 
estudo constatou o potencial para o melhoramento da cultura, visto que os genótipos 
comerciais apresentaram desempenho inferior quando comparados aos acessos pertencentes 
ao banco de germoplasma para as principais características de melhoramento da cultura, 
como: número de folhas comerciais e características relacionadas à dimensão das folhas. 
A etapa seguinte do programa foi desenvolvida em parceria com a Universidade 
Federal de Viçosa (UFV) em trabalho realizado no ano de 2013 e consistiu na em avaliação 
de 24 progênies de meios-irmãos oriundas da recombinação de genótipos pertencentes ao 
banco de germoplasma da UFVJM (AZEVEDO, 2015). Nesse estudo, os maiores ganhos 
27 
estimados foram obtidos para o número de brotações -41,72 % e para o aumento no número 
17,59% ambas as características considerando a seleção de 30% dos indivíduos superiores 
(AZEVEDO, 2015). 
Em seguida, inicou-se o primeiro ciclo (C1) da seleção recorrente com a obtenção de 
33 progênies de meios-irmãos apartir da recombinação dos indivíduos superiores do C0. A 
etapa de avaliação foi realizada no município Diamantina – MG entre os anos de 2015 e 2016 
(BRITO, 2018). Nesse ciclo os maiores ganhos foram obtidos para o número de folhas 
comerciais com valores de 46,63, 40,52 e 28,39% para a seleção de 10, 15 e 30%, 
respectivamente dos indivíduos superiores.  
Atualmente, o método de seleção recorrente na cultura encontra-se no segundo ciclo 
(C2). No entanto, a viabilidade do método de seleção recorrente deve ser verificada por meio 
de estudos importantes em cada ciclo de seleção (HALLAUER et al., 2010; RAMALHO et 
al., 2012). Entre esses estudos importantes pode-se citar: a estimação dos parâmetros 
genéticos e fenotípicos e a magnitude da diversidade genética, dos genótipos selecionados 
(BERNARDO, 2010). 
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2.3.1.1Parâmetros genéticos no melhoramento da couve-de-folhas 
 
O estudo dos parâmetros genéticos é importante para o sucesso dos programas de 
melhoramento genético de qualquer cultura. Essa estimativa permite o conhecimento da 
estrutura genética da população para fins de seleção e da sua variância genotípica 
(RAMALHO et al., 2012). Além disso, permite ainda predizer os valores genéticos, o que 
auxiliará os melhoristas nas tomadas de decisões (CRUZ et al., 2012). Dentre os principais 
parâmetros genéticos, podem-se citar as variâncias e seus componentes, as herdabilidades, 
acurácia seletiva e os coeficientes de variações (VIANA; RESENDE, 2014). 
A variância fenotípica (σ2f) consiste nos valores observados nos indivíduos, sendo 
constituída pela soma dos valores da variância genotípica (σ2g), da variância ambiental (σ2e) e 
da variância da interação entre o genótipo e o meio (σ2ge) (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). 
A σ2g refere-se ao resultado da ação dos genes, é composta pela variância genética aditiva 
(σ2a), pela variância atribuída aos desvios da dominância entre alelos (σ2d) e pela variância 
atribuída aos efeitos epistáticos, que é a associação das interações entre não-alelos (σ2i) 
(ALLARD, 1971). A variância genética aditiva (σ2a) consiste no principal parâmetro genético, 
por ser o componente mais importante da variação genotípica e representa a parte herdável 
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para a geração futura (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). Dessa forma, a σ2a é a principal 
causa de semelhança entre indivíduos aparentados (RODRIGUES et al., 2017). Portanto, a 
predominância da σ2d é desejável em programas de melhoramento genético que objetivam a 
exploração do vigor apresentado em combinações híbridas, pois nesse caso ocorre a 
manifestação da heterose (CRUZ et al., 2012). 
Outro parâmetro importante no melhoramento é a herdabilidade (h2), que consiste 
na razão entre a variância genética e a variância fenotípica total. Alta magnitude da h2 é 
desejada em programas de melhoramento, pois possibilita maiores ganhos esperados com a 
seleção (BORÉM et al., 2017). A herdabilidade individual no sentido restrito (h2a) é a relação 
entre a variância genética aditiva (σ2a) e variância fenotípica (σ2f) e auxilia nos programas de 
melhoramento genético por quantificar a contribuição de genes aditivos na expressão de 
características e a variância genética que será transmitida à próxima geração (OLIVEIRA et 
al., 2018). Os valores de h2 podem assumir valores de 0 a 1, em que valores menores que 0,15 
são classificados de baixa magnitude, valores entre 0,15 a 0,50 média e alta magnitude para 
valores superiores a 0,50 (RESENDE, 2002). 
Em trabalho realizado por Azevedo et al. (2012) com acessos de couve-de-folhas 
pertencentes ao banco de germoplasma da UFVJM, em Diamantina-MG, a h2a para uma 
característica importante que é o número total de folhas, foi de 0,48. Já Brito (2018) também 
ao avaliar progênies de meios-irmãos, verificou h2a de 0,88 para a mesma característica. Essas 
variações nos valores dos parâmetros genéticos são comuns em comparações de diferentes 
experimentos para a mesma cultura, visto que esses parâmetros são dependentes da população 
avaliada e das condições experimentais submetidas (AZEVEDO, 2015).  
Os coeficientes de determinação dos efeitos das parcelas (C2par) e a acurácia 
seletiva (ACprog) indicam precisão experimental. O C
2
par é calculado pela razão da variação 
entre as parcelas e variância fenotípica (σ2f), sendo que os valores inferiores a 0,10 indicam 
que pequena variação fenotípica é causada pela variação entre parcelas, que é procurado em 
programas de melhoramento (RESENDE, 2002). Já a ACprog é a correlação entre os valores 
genéticos previstos e os verdadeiros dos indivíduos e está ligada a herdabilidade da 
característica, valores superiores a 0,70 são desejados em programas de melhoramento de 
plantas (RESENDE; DUARTE, 2007).  
O coeficiente de variação genética (CVg) expressa a variação genética existente na 
população de estudo e permite que os melhoristas tenham ideia da magnitude relativa das 
mudanças que podem resultar da seleção, quanto maior a variância genética, maior o potencial 
de obtenção de ganhos genéticos (OLIVEIRA et al., 2018). Por outro lado, o coeficiente 
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ambiental (CVe) evidencia a precisão experimental nas avaliações realizadas e pode ser 
classificado em baixo (CVe <10%) e médio (CVe <20%), no entanto, esses valores deverão 
ser analisados em conjunto com a acurácia seletiva (CRUZ et al., 2012). 
 
2.4 Modelos mistos: REML/BLUP  
 
Os modelos matemáticos têm como objetivo explicar as observações de uma 
variável dependente por meio de efeitos atribuídos a variáveis independentes. Esses efeitos 
podem ser de natureza fixa ou aleatória, a depender do objetivo do estudo e da natureza 
amostral dos genótipos (EISENHART, 1947). Os efeitos são considerados de natureza fixa 
quando as conclusões a seu respeito forem válidas somente a ele próprio e o tratamento não é 
uma amostra da população (CRUZ et al., 2012). No entanto, os efeitos aleatórios consistem 
em um número infinito de níveis de onde se retira uma amostra, permitindo conclusões mais 
amplas sobre a população de referência (FRITSCHE-NETO et al., 2010).  
Da mesma forma, os modelos estatísticos são considerados aleatórios quando 
todos os seus efeitos forem de natureza aleatória, com exceção da média que é sempre fixa e 
fixos quando todos os efeitos são de natureza fixa, excetuando-se o erro que sempre será de 
natureza aleatória. Além disso, os modelos mistos apresentam efeitos fixos e aleatórios, 
desconsiderando a média e o erro modelo (FRITSCHE-NETO et al., 2010). O uso dos 
modelos mistos no melhoramento genético é importante para estimar os componentes de 
variância para o cálculo dos parâmetros genéticos e para predizer os valores genéticos. O 
conhecimento dos parâmetros genéticos auxilia os melhoristas na tomada de decisão em 
relação às estratégias de melhoramento empregadas e a predição de valores genéticos e 
possibilita a seleção acurada de indivíduos superiores (CRUZ et al., 2012). 
Em programas de melhoramento genético são comuns a ocorrência de 
experimentos desbalanceados, nos quais a avaliação das estimativas de componentes de 
variância por meio de análises tradicionais, como a análise de variância (ANOVA), podem ser 
imprecisas e gerar falsas predições de valores genéticos (VIANA; RESENDE, 2014) Nesses 
casos, a adoção dos modelos mistos consistirá em uma estratégia útil, como a metodologia de 
REML/BLUP (RESENDE, 2016).  
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O procedimento REML (Restricted Maximum Likelihood), desenvolvido por 
Patterson e Thompson (1971), é uma generalização da ANOVA para situações mais 
complexas. Esse método permite desdobrar a variação fenotípica em seus vários componentes 
genéticos, ambientais e de interação genótipo x ambiente, elimina o vício devido a mudanças 
nas frequências alélicas pela seleção a partir do uso da matriz de parentesco, o que permite a 
estimação dos componentes de variância para uma população base não selecionada 
(RESENDE, 2016). Já o BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) foi proposto por 
Henderson (1975) é um procedimento mais indicado de seleção para efeitos genéticos 
aditivos, de dominância e genotípicos. O BLUP maximiza a acurácia seletiva e, portanto, é 
superior a qualquer outra estratégia de seleção, considerando dados desbalanceados, 
permitindo o uso simultâneo de várias fontes de informações, por exemplo, vários locais e 
várias colheitas (VIANA; RESENDE, 2014). 
As principais vantagens do método REML/BLUP são: pode ser aplicado em 
dados desbalanceados; corrige os dados para os efeitos ambientais; estima os parâmetros 
genéticos e prediz os valores genéticos; permite comparar indivíduos através do tempo 
(gerações e anos) e espaço (locais e blocos); produz resultados não viciados; maximiza a 
acurácia seletiva; maximiza o ganho genético e a eficiência dos programas de melhoramento; 
permite utilizar simultaneamente um grande número de informações, gerando estimativas 
mais precisas; permite lidar com estruturas complexas (medidas repetidas, diferentes anos, 
locais e delineamentos) e heterogeneidade de variâncias (VIANA; RESENDE, 2014). Os 
procedimentos REML/BLUP podem ser empregados em diferentes delineamentos 
experimentais como, blocos ao acaso, látice, linha e coluna e blocos aumentados em 
diferentes delineamentos de cruzamentos, tais como, progênies de polinização aberta, 
dialélicos, fatoriais, hierárquicos e testes clonais, ou ainda, na predição de híbridos 
(RESENDE, 2004). 
As informações obtidas pelo método REML/BLUP permitem direcionar as 
estratégias de seleção em que é possível proceder a seleção em nível de famílias e indivíduo. 
A seleção em nível de família identifica as famílias superiores, isto é, aquelas que apresentam 
os maiores valores genotípicos e com isso aumenta a probabilidade de identificar indivíduos 
superiores dentros das famílias (CRUZ et al., 2012; RODRIGUES et al., 2017). A seleção 
individual pode proporcionar maiores ganhos quando comparadas à seleção em nível de 
famílias (QUINTAL et al., 2017). Isso poderá consistir em uma estratégia importante nos 
programas de melhoramentos de espécies que podem ser propagadas vegetativamente, como é 
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o caso da couve-de-folhas, pois isso permitirá que genótipos sejam fixados ou usados na 
recombinação.  
O método REML/BLUP tem sido empregado com sucesso no melhoramento de 
várias culturas, incluindo culturas perenes e anuais. Dentre essas culturas pode-se citar: 
pinhão-manso (SPINELLI et al., 2015), capim-elefante (RODRIGUES et al., 2017), mamão-
papaia (MOREIRA et al., 2019), milho-de-pipoca (EMATNÉ et al., 2018), feijão-comum 
(DE PAULA et al., 2019), feijão-vagem (GOMES et al., 2018), cenoura (CARVALHO et al., 
2017), batata (SILVA et al., 2018). Em couve-de-folhas também já são encontrados na 
literatura trabalhos que evidenciam a aplicabilidade do método REML/BLUP no 
melhoramento da cultura em casos de experimentos desbalanceandos pela perda de parcelas 
(AZEVEDO, 2015; BRITO, 2018).  
 
2.5 Diversidade genética 
 
O estudo da variabilidade genética é essencial nos programas de melhoramento 
genético de plantas. Esse estudo auxilia na escolha das estratégias que maximiza os ganhos 
com seleção, na organização do germoplasma disponível, na expansão da base genética, além 
de reduzir número de genótipos pela identificação de duplicadas e identificar as combinações 
de genótipos com maior efeito heterótico (CRUZ, 2005; LI et al., 2019). Essa variabilidade é 
avaliada com estudos de diversidade genética, a partir da análise de características fenotípicas 
ou análises moleculares (SILVA et al., 2014), sendo as análises moleculares mais eficientes 
(PALUMBO et al., 2007).  
A avaliação da diversidade genética pode ser realizada por meio da análise de 
componentes principais (PC), variáveis canônicas (VC) e métodos aglomerativos. Os estudos 
sobre PC e VC requerem conhecimento aprimorado sobre estatística multivariada, todavia é 
de simples interpretação e baseia-se na criação de novas variáveis, no qual representa as 
variáveis originais mensuradas (CRUZ, 2005). A escolha do método a ser utilizado fica a 
critério do melhorista e será realizada em função da precisão desejada, da facilidade de análise 
e da forma de obtenção dos dados (CRUZ et al., 2012). 
As distâncias, euclidianas e de Mahalanobis, estão entre as medidas mais usuais 
‘de divergência genética. Essas medidas são responsáveis por mostrar o quão distante os 
indivíduos ou as populações estão, de modo que quanto menor os valores dessas medidas, 
mais próximos estão os pares de indivíduos avaliados (CRUZ, 2005). A distância euclidiana 
pode ser utilizada em experimentos sem repetições, sem exigir a avaliação em delineamentos 
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experimentais (CRUZ et al., 2012). Portanto, tem como desvantagem, sofrer alterações com 
mudanças na escala de medições, com o número de características avaliadas e não levar em 
consideração a correlação entre essas características, exigindo assim a padronização dos 
dados. Em contrapartida, a distância de Mahalanobis só pode ser calculada em experimentos 
com repetição, por utilizar a matriz de covariância residual e considera a correlação entre as 
características avaliadas (CRUZ et al., 2012). 
 A partir dessas medidas é gerada uma matriz de distâncias e é possível agrupar os 
genótipos mais semelhantes no qual os métodos de agrupamento (clusters) mais utilizados são 
o método de otimização (método de Tocher) e os aglomerativos. O método de Tocher utiliza o 
critério que as distâncias obtidas dentro dos grupos sejam menores que entre os grupos. O 
principal método aglomerativo é o de ligação média não ponderada entre grupos (UPGMA) 
(CRUZ et al., 2012). No UPGMA os indivíduos são agrupados em um processo que se repete 
várias vezes até que grupos sejam formados e forme também o dendrograma (conhecido 
também como diagrama de árvore). O dendrograma é uma representação simplificada para 
análise visual da matriz de dissimilaridade, em que se avaliam os pontos de alta mudança dos 
níveis para a formação dos grupos (CRUZ, 2005). O estabelecimento dos grupos formados 
pode ser realizado visualmente (CRUZ, 2012) ou pelo ponto de corte nos segundo Mojena 
(1977). 
 Em couve-de-folhas já estão disponíveis alguns trabalhos que estudam a 
diversidade genética em bancos de germoplasma por meio de marcadores moleculares (EL-
ESAWI, 2016), marcadores moleculares e bioquímicos (TORTOSA et al., 2017) e 
características morfológicas, de natureza quantitativa e qualitativa (AZEVEDO et al., 2014; 
BRITO, 2018). Portanto, em programas de melhoramento de qualquer cultura é essencial que 
avalie a divergência genética da população no decorrer de ciclos de seleção (MORAIS 
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ARTIGO CIENTÍFICO I: ANÁLISES BIOMÉTRICAS DE PROGÊNIES DE MEIOS-






Objetivou-se verificar a viabilidade de seleção de genótipos promissores e obter informações 
e estratégias para o melhoramento genético de couve-de-folhas em um segundo ciclo de 
seleção recorrente por meio da estimação de parâmetros genéticos, predição de ganhos com a 
seleção. O trabalho foi realizado em duas etapas referentes à recombinação de 25 progênies 
meios-irmãos pré-selecionadas do programa de melhoramento da couve-de-folhas da 
Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e Mucuri (UFVJM), obtenção de sementes, 
e, posteriormente, avaliação. Estas etapas foram realizadas no Setor de Olericultura, de 
janeiro de 2018 a setembro de 2019. O delineamento adotado foi em blocos casualizados com 
quatro repetições e seis plantas por parcela. A primeira etapa foi realizada exclusivamente 
para a obtenção e coleta de sementes para a avaliação. Na segunda etapa foram avaliadas as 
plantas oriundas das sementes da primeira etapa, na qual realizou-se colheitas quinzenais a 
partir dos 30 dias após o transplantio (DAT), totalizando oito colheitas, avaliando-se a 
produtividade de folhas, massa média por folha, número de folhas e número de brotações. 
Também foi realizada a biometria das folhas, aos 150 DAT, e altura da planta e diâmetro do 
caule, aos 160 DAT. A maior herdabilidade individual no sentido restrito (h2a) foi observada 
para a altura da planta, seguida da massa média por folha. A produtividade de folhas 
apresentou ganhos de 11,80, 10,39 e 7,68%, para as intensidades de seleção de 10, 15 e 30% 
dos melhores indivíduos, respectivamente. Na avaliação dos ganhos de seleção indiretos para 
a intensidade de seleção de 10% dos indíviduos mostra que, quando a seleção for baseada no 
acréscimo no número de folhas, acarretará na diminuição de características relacionadas à 
dimensão das folhas. A estimativa dos parâmetros genéticos indica que há possibilidade de 
sucesso na seleção dos genótipos superiores, com ganhos satisfatórios para a produtividade de 
folhas.  
 




BIOMETRIC ANALYSIS OF KALE HALF-SIBLINGS PROGENIES A SECOND 




The objective was verify the feasibility of selecting promising genotypes and obtain 
information and strategies for genetic improvement of kale in a second recurrent selection 
cycle by estimating genetic parameters and predicting gains with selection. The work was 
carried out in two stages, referring to the recombination of 25 pre-selected half-sibling 
progenies from a kale-breeding program of the Universidade Federal dos Vales do 
Jequitinhonha e Mucuri (UFVJM), obtaining of seed, and subsequently evaluation. These 
steps were carried out in the Vegetable Crops sector, from January 2018 to September 2019. 
The design adopted was in randomized blocks with four replications and six plants per plot. 
The first stage was carried out exclusively for obtaining and collecting seeds for evaluation. In 
the second stage, plants originating from seeds of first stage were evaluated, in which 
fortnightly harvests were carried out from 30 days after transplanting (DAT), totaling eight 
harvests, evaluating leaf productivity, average mass per leaf, number of leaves and number of 
shoots. Leaf biometry was also performed at 150 DAT, and plant height and stem diameter at 
160 DAT. The highest individual heritability in the narrow sense (h2a) was observed for plant 
height, followed by the average mass per leaf. Leaf productivity showed gains of 11.80, 10.39 
and 7.68%, for selection intensities of 10, 15 and 30% of the best individuals, respectively. In 
evaluation of indirect selection gains for selection intensity of 10% of the individuals, it 
shows that when the selection is based on the increase in the number of leaves it will result in 
the reduction of characteristics related to the leaf size. The estimation of genetic parameters 
indicates that there is a possibility of success in selection of superior genotypes, with 
satisfactory gains for leaf productivity. 
 






O consumo da couve-de-folhas (Brassica oleracea var. acephala) tem crescido 
significativamente nos últimos anos, decorrente, principalmente, dos altos conteúdos de 
compostos benéficos à saude. Quando comparada às outras variedades de brássicas, a couve-
de-folhas destaca-se nos teores de proteínas, carboidratos, fibras, cálcio, ferro, vitaminas, 
niacina, carotenoides antioxidantes e glicosinolatos (BIEGAŃSKA-MARECIK et al., 2017; 
KANG et al., 2018; PARK et al., 2018). Este aumento no consumo de couve-de-folhas tem 
levado à necessidade de expansão dos seus cultivos, de forma a atender a crescente demanda 
do mercado consumidor. Nesse sentido, torna-se necessário o desenvolvimento de cultivares 
em programas de melhoramento genético que busquem melhor desempenho produtivo e 
maior qualidade comercial. 
Os programas de melhoramento da couve-de-folhas, ainda escassos, objetivam 
selecionar genótipos com menor altura, menor número de brotações e com maior número de 
folhas por planta, além da obtenção de genótipos resistentes às principais pragas das brássicas 
(AZEVEDO et al., 2016). O desenvolvimento de cultivares com essas características permite 
o cultivo mais adensado, com maior rendimento por área, redução de tratos culturais e a 
menor perda de folhas devido ao ataque de pragas (AZEVEDO et al., 2017). Dentre os 
métodos utilizados, a seleção recorrente é uma alternativa viável nos programas de 
melhoramento da cultura, a qual visa aumentar a frequência de alelos favoráveis, elevando a 
média das principais características sem esgotar a variabilidade genética da população 
(HALLAUER et al., 2010).  
Além da avaliação do desempenho agronômico, outros estudos são importantes 
para o sucesso do programa de melhoramento de qualquer cultura, destacando-se a estimativa 
dos parâmetros genéticos. A estimativa de parâmetros genéticos auxilia na escolha da 
estratégia de melhoramento mais adequada para a cultura e permite realizar inferências sobre 
a predição de ganhos com a seleção (CRUZ et al., 2012).  
Em experimentos nos quais objetivam-se a seleção de genótipos, muitas das vezes 
há desbalanceamento quanto ao número de indivíduos e, nesses casos, as análises tradicionais 
como a análise de variância (ANOVA), levam às estimativas imprecisas de componentes de 
variância (RESENDE, 2007). Nessa situação, é recomendado o uso da metodologia de 
verossimilhança máxima restrita (REML) e a previsão dos valores genéticos por meio da 
melhor previsão imparcial linear (BLUP) (RESENDE, 2016). Esta metodologia permite a 
utilização da informação de parentesco entre os indivíduos, a comparação de indivíduos no 
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tempo e no espaço, a maximização de precisão seletiva, maximização do ganho com a seleção 
e o uso simultâneo de um grande número de informações para gerar estimativas mais precisas 
(VIANA; RESENDE, 2014). 
Diante da escassez de trabalhos e da necessidade de fomentar o programa de 
melhoramento de couve-de-folhas, pesquisas devem ser realizadas. Logo, objetivou-se 
verificar a viabilidade de seleção de genótipos promissores e obter informações e estratégias 
para o melhoramento genético de couve-de-folhas em um segundo ciclo de seleção recorrente, 
por meio da estimação de parâmetros genéticos e a predição de ganhos com a seleção.  
 
2 MATERIAL E MÉTODOS 
 
O experimento foi conduzido em duas etapas, ambas realizadas no Setor de 
Olericultura, do Departamento de Agronomia da Universidade Federal dos Vales do 
Jequitinhonha e Mucuri (UFVJM), no campus JK, localizado em Diamantina-MG. O campus 
JK está situado a 1400 m de altitude, com coordenadas 18º 9’ S de latitude e 43º 21’ WGR. O 
solo predominante é do tipo Neossolo Quartzarênico Órtico Típico (EMBRAPA, 2013). 
Durante o período de execução do experimento, que compreendeu de janeiro de 2018 a 
setembro de 2019, a temperatura média foi de 18,87 ºC e a umidade relativa média de 73,41% 
(INMET, 2020). 
A primeira etapa, realizada de janeiro a dezembro de 2018, consistiu na 
recombinação de 25 progênies de meios-irmãos de couve-de-folhas, obtidas no ciclo C1 do 
programa de melhoramento da UFVJM e selecionadas por Brito (2018) em Diamantina, 
Minas Gerais. O ciclo C0 consistiu na avaliação dos acessos do banco de germoplasma 
(AZEVEDO, 2012) e na avaliação das 24 progênies de meios-irmãos (AZEVEDO, 2015). 
Cada planta selecionada deu origem a uma nova progênie (família), avaliada posteriormente 
na segunda etapa do trabalho. Para a recombinação, foram coletadas quatro brotações de cada 
planta selecionada no ano de 2018. Essas brotações foram colocadas em bandejas de 
poliestireno com 72 células, preenchidas com substrato comercial Bioplant®, e mantidas em 
casas de vegetação por 40 dias para o enraizamento das mudas. Após esse período, 
selecionaram-se três mudas, as quais foram transplantas em espaçamento de 0,75 m entre 
plantas por 1,00 m entre fileira, em delineamento em blocos casualizados para recombinação 
e obtenção das sementes. As sementes de cada clone foram colhidas quando as síliquas 
apresentaram-se completamente secas, sendo agrupadas por planta-mãe e, posteriormente, 
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armazenadas em sacos de papel e câmara fria a 10 °C com 50% de umidade relativa, até a 
semeadura, em fevereiro de 2019.  
A segunda etapa referiu-se ao teste agronômico das progênies de meios-irmãos 
obtidas na primeira etapa, realizada de abril a setembro de 2019, utilizando-se as sementes das 
25 progênies (tratamentos). A semeadura foi realizada em bandejas de poliestireno com 128 
células (uma semente por célula), preenchidas com substrato comercial Bioplant® e mantidas 
em casa de vegetação, com irrigações diárias até o momento do transplantio. O solo foi 
preparado com uma aração e duas gradagens e, posteriormente, foram levantados canteiros 
com largura de 1,00 m e altura 0,20 m. O transplantio ocorreu aos 50 dias após a semeadura, 
no dia 09 de abril de 2019, quando as mudas apresentaram de três a quatro folhas totalmente 
expandidas. As mudas foram dispostas no campo em linhas duplas no canteiro, com 
espaçamento 0,5 m entre plantas do mesmo canteiro, e 1,00 m entre as fileiras de canteiros 
diferentes. O delineamento experimental adotado foi em blocos ao acaso com quatro 
repetições e seis plantas por parcela. O manejo de plantas daninhas, pragas, doenças e a 
condução nutricional, na primeira e segunda etapa, foram realizados segundo recomendações 
para a cultura, em que foi realizada a adubação no momento do plantio e adubações de 
cobertura posterior a cada colheita (TRANI et al., 2015). 
As colheitas foram realizadas entre 30 e 150 dias após o transplantio (DAT), em 
intervalos quinzenais, totalizando-se oito colheitas. Todas as avaliações foram realizadas em 
nível de indivíduo (por planta). Foram avaliados: i) número de folhas (NF), caracterizadas por 
apresentarem comprimento igual ou superior a 15 centímetros, sem danos ocasionados pelo 
ataque de pragas e/ou patógenos e sem sinais de senescência (AZEVEDO et al., 2014); ii) 
produtividade de folhas (PROD - t ha-1), calculada com base na produção total de folhas 
comerciais de cada planta, multiplicada pela população de 20 mil plantas ha-1, usada no 
experimento; iii) massa média por folha (MMF - g), obtida pela razão entre massa total de 
folhas e número de folhas e; iv) número de brotações (NB).  
No momento da última colheita, aos 150 DAT, realizou-se a biometria das folhas, 
avaliando-se três folhas comerciais e representativas de cada planta, sendo obtidos os valores 
médios de: v) comprimento do pecíolo (CP - cm); vi) comprimento da folha (CF - cm); vii) 
comprimento do limbo foliar (CL - cm); viii) largura da folha (LF - cm); ix) diâmetro da base 
do pecíolo (DBP - mm); x) diâmetro do meio do pecíolo (DMP - mm). Aos 160 DAT 
avaliaram-se: xi) altura da planta (AP - cm) e; xii) diâmetro do caule (DC - mm).  
A estimativa dos parâmetros genéticos e a predição de valores genéticos foram 
realizados por meio de modelos mistos REML/BLUP. Essas análises estatísticas foram 
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realizadas com o auxílio Programa SELEGEN - REML/BLUP (RESENDE, 2016). O modelo 
estatístico utilizado foi o de blocos completos, com progênies de meios-irmãos e uma 
avaliação por parcela (modelo 1), descrito pela equação: y = Xr + Za +Wp + e, em que y é o 
vetor dos dados, r é o vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados à média 
geral, a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatórios), p é o 
vetor dos efeitos de parcela (assumidos como aleatórios) e e é o vetor dos resíduos ou erros 
(assumidos como aleatórios).  
O método REML/BLUP classificou os indivíduos de acordo com os valores 
genotípicos previstos encontrados para produtividade de folhas, número de folhas, número de 
brotações, altura da planta, diâmetro do caule e comprimento da folha, já que essas são as 
principais características relacionadas aos principais objetivos dos programas de 
melhoramentos da couve-de-folhas. Os ganhos diretos e indiretos foram calculados para todas 
as características avaliadas.  
 
3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
A maior herdabilidade individual no sentido restrito (h2a) foi observada para a 
altura da planta (0,83), seguida pela massa média por folha (0,52), número de brotações 
(0,51), diâmetro da base do pecíolo (0,44), número de folhas (0,36), comprimento do pecíolo 
(0,34), produtividade de folhas (0,23) (TAB. 1). No ciclo anterior, em trabalho desenvolvido 
por Brito (2018), a maior h2a foi observada para o número de folhas (0,88). Neste trabalho, 
outras características como a altura da planta, produtividade de folhas e número de brotações 
apresentaram valores de média magnitude, sendo de 0,47, 0,35 e 0,34, respectivamente. Essas 
variações nos valores de herdabilidade são comuns em comparações de diferentes 
experimentos para a mesma cultura, visto que esse parâmetro é dependente da população 
avaliada e das condições experimentais submetidas (AZEVEDO, 2015). Já a herdabilidade em 
nível de médias de progênies (h2p) foi maior que a h
2
a para todas as características e com 
valores considerados de média e alta magnitude, exceto para comprimento do limbo foliar 
(CL), o que mostra a possibilidade de maiores ganhos com a seleção entre e dentro das 
progênies.  
A h2a representa a relação entre a variância genética aditiva (σ2a) e a variância 
fenotípica (σ2f) e auxilia nos programas de melhoramento genético por quantificar a 
contribuição de genes aditivos na expressão da característica e a variância genética que será 
transmitida à próxima geração (OLIVEIRA et al., 2018). Assim, a σ2a é o componente mais 
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importante da variação genotípica, pois representa a parte herdável para a geração futura 
(RODRIGUES et al., 2017). As características com alta h2a devem ser priorizadas, pois indica 
a possibilidade de obtenção de maiores ganhos com seleção (VIANA; RESENDE, 2014). 
Valores de h2, seja h2a ou h
2
p, entre 0,15 a 0,50 são considerados médios e superiores a 0,50 de 
alta magnitude (RESENDE, 2007). 
Os coeficientes de determinação dos efeitos de parcelas (C2par) foram 
considerados de baixa magnitude, com valores de 0,01 (NF e NB) a 0,25 (CL). Resende 
(2002) afirma que os valores inferiores a 0,10 indicam que pequena parte da variação 
fenotípica é causada pela variação ambiental entre as parcelas, o que é o mais desejado. O 
maior valor de acurácia seletiva (ACprog) foi observado para altura da planta (0,91), seguida 
do número de brotações (0,88), massa média por folha (0,86) e número de folhas (0,84), 
diâmetro da base do pecíolo (0,82), comprimento do pecíolo (0,78), produtividade de folhas 
(0,72), diâmetro do meio do pecíolo (0,70). A ACprog é a correlação entre os valores genéticos 
previstos e os verdadeiros dos indivíduos, e está relacionada à herdabilidade da característica, 
em que valores superiores à 0,70 são desejáveis em programas de melhoramento de plantas 
(RESENDE; DUARTE, 2007).  
O coeficiente de variação genética (CVg) variou de 1,65% a 17,78% para as 
características avaliadas, com os maiores valores para o número de brotações (17,78%), altura 
da planta (13,44%) e comprimento do pecíolo (9,36%) (TAB. 1). O CVg mostra a magnitude 
da variação genética na população estudada, que quanto maior a variância genética maior o 
potencial de obtenção de ganhos genéticos (OLIVEIRA et al., 2018). O coeficiente ambiental 
(CVe) variou de 7,55 a 19,22%, valores classificados como baixo (CVe <10%) ou médio (CVe 
<20%) (PIMENTEL-GOMES, 2009). Valores CVe baixos ou médios evidenciam a precisão 
experimental nas avaliações realizadas, no entanto esses valores devem ser analisados em 
conjunto com a acurácia seletiva (CRUZ et al., 2012).  
As progênies de meios-irmãos apresentaram produtividade média de folhas de 
31,66 t ha-1, com 39,38 folhas por planta (total de folhas em oito colheitas), massa média de 
40,63 gramas por folha e comprimento da folha de 32,89 cm (TAB.1). Ao avaliar progênies 
de meios-irmãos, referentes ao ciclo C1, Brito (2018) observou plantas mais produtivas, com 
produtividade média 44,60 t ha-1, 64,05 folhas por planta (média das progênies, considerando 
o total de folhas em 8 colheitas), porém de folhas menores, com 34,96 gramas por folha e 
comprimento médio 30,19 cm. A produtividade encontrada no trabalho atual foi inferior à 
observada por Brito (2018), possivelmente devido ao menor número de folhas produzidas, 
que foi aproximadamente 40% inferior ao verificado no trabalho deste autor. Isto influenciou 
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diretamente a produção total de folhas comerciais, considerando que em ambos os estudos foi 
avaliado o mesmo número de colheitas. Brito et al. (2019) ressaltam que nem sempre a maior 
emissão de folhas está relacionada à maior produtividade, já que isso também depende da 
massa individual dessas folhas. Outro fator que contribuiu para a menor produtividade nesse 
trabalho foi a época em que o experimento foi realizado, visto que o trabalho foi realizado no 
período de outono/inverno, o que favoreceu o florescimento da cultura, reduzindo a 
produtividade média de folhas, quando comparado com o experimento anterior que foi 
realizado na primavera/verão. A seleção baseada nessas características é fundamental em 
programas de melhoramento genético de couve-de-folhas, sobretudo o número de folhas por 
planta, já que a comercialização da cultura é realizada em maços de folhas (AZEVEDO et al., 
2017).  
O número médio de brotações entre as progênies foi de 26,40 (TAB. 1), valor 
inferior aos encontrados por Brito (2018) e Azevedo (2015), os quais encontraram valores 
médios de 41,80 e 56,76 brotações, respectivamente, e consistem no C1 e C0 da seleção 
recorrente do programa de melhoramento. Em cultivares comerciais, esses valores são 
próximos à zero, pois as empresas produtoras de sementes selecionam genótipos que não 
produzem brotações para evitar a propagação vegetativa, aumentando assim a dependência da 
compra de sementes pelos produtores, além da diminuição dos tratos culturais que deverão ser 
realizados por estes nos cultivos de couve-de-folhas (AZEVEDO et al., 2017; BRITO, 2018). 
Logo, em uma seleção visando produzir cultivares comerciais, o ideal é realizar a seleção de 
plantas com menor capacidade de produzir brotações. Entretanto, vale ressaltar que caso seja 
uma seleção visando à agricultura familiar, a presença de brotações pode ser uma 
característica de interesse, pois facilita a produção de mudas pelo produtor.  
A altura média das plantas observada no trabalho foi de 30,25 cm, enquanto nas 
plantas do ciclo C1 foi de 67,28 cm (BRITO, 2018). Essa redução na altura da planta é um 
dos objetivos dos programas de melhoramento da cultura, visto que plantas menores facilitam 
a colheita das folhas comerciais, permitem o plantio mais adensado e reduzem a necessidade 
de tutoramento (NOVO et al., 2010). Esta redução ainda pode ser explicada pelo fato que 
quanto mais avançado o ciclo de seleção recorrente em couve-de-folhas, menores alturas 
médias são esperadas. Todavia, esta diferença entre os ciclos tende a reduzir ao longo dos 
anos de melhoramento, uma vez que quanto mais melhorada é uma população, menores são 
os ganhos obtidos (OLIVEIRA et al., 2018). 
Para as intensidades de seleção de 10, 15 e 30%, os maiores ganhos foram 
observados para a seleção visando redução no número de brotações, com valores de -50,84, -
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46,38 e -34,46%, respectivamente (TAB. 2). Para o número de folhas, os ganhos aditivos 
observados foram de 16,44, 13,99 e 9,72, para as mesmas intensidades de seleção. No 
primeiro ciclo, foram observados maiores ganhos para a seleção individual com valores de -
31,46, -28,44, -22,05 para número de brotações e 46,63, 40,52 e 28,39% para o número de 
folhas considerando as intensidades de seleção de 10, 15 e 30%, respectivamente nas duas 
características (BRITO, 2018).  
A produtividade de folhas apresentou ganhos de 11,80, 10,39 e 7,69%, para as 
intensidades de seleção de 10, 15 e 30% (TAB. 2). Considerando o tamanho efetivo 
populacional obtido nesse trabalho para essa característica (26,93), a seleção de 10% dos 
indivíduos superiores já permite uma representação adequada da população, pois nesta 
intensidade o tamanho efetivo é próximo ao número de progênies avaliadas. Caso objetive a 
melhoria de outras características, torna-se necessário alterar a intensidade mínima de seleção 
dos indivíduos. Um exemplo é em relação ao número de folhas, que exige uma seleção de 
pelo menos 15% dos primeiros indivíduos para uma recombinação adequada, de forma a 
atender o tamanho efetivo adequado e manter a variabilidade. A menor porcentagem de 
indivíduos selecionados proporciona maior ganho, entretanto, o tamanho efetivo populacional 
deverá ser adequado para assegurar a manutenção da variabilidade genética das futuras 
populações recombinantes, de forma a manter uma variabilidade genética adequada dentro da 
população (MORAIS JÚNIOR et al., 2017).  
Os menores ganhos foram observados para o diâmetro do caule e comprimento da 
folha, em que a seleção de 30% dos indivíduos superiores obteve ganhos de 1,54 e 2,78%, 
respectivamente (TAB. 3). Esses valores são explicados por essas características citadas 
também apresentarem baixa herdabilidade. Em programas de melhoramento de couve-de-
folhas, a seleção deverá priorizar características de interesse e com alta magnitude de 
herdabilidade, em que maiores ganhos serão observados com a seleção para essas 
características (AZEVEDO et al., 2012). 
Na avaliação dos ganhos de seleção indiretos, para a intensidade de seleção de 
10% dos melhores indíviduos, mostra-se que quando a seleção for baseada no número de 
folhas acarretará indiretamente na redução da massa média por folha (-6,78), diâmetro da base 
do pecíolo (-4,55), comprimento do pecíolo (-2,60), diâmetro do meio do pecíolo (-1,45), 
comprimento da folha (-0,59), comprimento do limbo foliar (-0,18) e largura da folha (-0,14) 
(TAB. 4). Isso indica que quando a seleção visar o aumento no número de folhas ocorrerá a 
redução das características referentes à dimensão das folhas, o que dificultará a seleção nos 
programas de melhoramento genético de couve-de-folhas, pois selecionando-se genótipos que 
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produzem maior número de folhas, indiretamente haverá uma seleção para genótipos com 
folhas menores.  
Considerando os ganhos indiretos para a redução da altura da planta e do número 
de brotações na população, observou-se que, caso a seleção seja realizada com esse objetivo 
ocorrerá a redução de todas as características avaliadas. Esse resultado não é interessante para 
os programas de melhoramento de couve-de-folhas, visto que seu objetivo é a seleção de 
plantas que produzem o mínimo de brotações, com diâmetro do caule e produtividades 




A estimativa dos parâmetros genéticos da população de couve-de-folhas estudada 
mostra presença de variabilidade genética e a possibilidade de seleção de genótipos 
promissores de couve-de-folhas para compor o terceiro ciclo de seleção. 
A seleção individual para as principais características de programas de 
melhoramento da couve-de-folhas proporciona ganhos satisfatórios para próximo ciclo. 
A seleção indireta de genótipos para o acréscimo no número de folhas acarretará 
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Tabela 1 - Estimativa dos parâmetros genéticos em progênies de meios-irmãos de couve-de-
folhas, UFVJM, Diamantina - MG, 2020.  
Parâmetro PROD MMF NF NB AP DC 
σ2a 15,48 45,54 28,76 88,10 66,13 1,18 
σ2p 4,12 3,33 0,35 0,63 4,75 2,14 
σ2e 47,95 38,55 50,05 84,67 9,22 13,52 
σ2F 67,55 87,42 79,16 173,39 80,10 16,84 
h2a 0,23 0,52 0,36 0,51 0,83 0,07 
h2p 0,52 0,75 0,70 0,77 0,82 0,21 
c2parc 0,06 0,04 0,01 0,01 0,06 0,13 
ACprog 0,72 0,86 0,84 0,88 0,91 0,45 
CVg% 6,22 8,31 6,81 17,78 13,44 2,03 
CVe% 11,84 9,68 8,90 19,22 12,61 7,96 
Média geral 31,66 40,63 39,38 26,40 30,25 26,77 
Parâmetro CL CP CF LF DBP DMP 
σ2a 0,64 2,67 3,36 0,76 8,91 0,65 
σ2p 2,65 0,56 5,19 1,76 1,62 0,27 
σ2e 7,41 4,74 15,95 12,91 9,81 2,02 
σ2F 10,70 7,96 24,50 15,42 20,34 2,94 
h2a 0,06 0,34 0,14 0,05 0,44 0,22 
h2p 0,14 0,61 0,29 0,16 0,67 0,49 
C2parc 0,25 0,07 0,21 0,11 0,08 0,09 
ACprog 0,37 0,78 0,54 0,40 0,82 0,70 
CVg% 1,65 9,36 2,79 1,89 7,86 3,66 
CVe% 8,25 14,85 8,74 8,68 11,00 7,55 
Média geral 24,16 8,73 32,89 23,04 18,99 11,00 
Parâmetros: σ2a (variância genética aditiva), σ2p (variância ambiental entre parcelas), σ2e (variância residual: 
ambiental + não aditiva), σ2f (variância fenotípica individual), h2a (herdabilidade individual no sentido restrito), 
c2parc (coeficiente de determinação dos efeitos de parcelas), h
2
p (herdabilidade da média de progênies, assumindo 
sobrevivência completa), ACprog (acurácia seletiva, assumindo sobrevivência completa), CVg (%) (coeficiente de 
variação genotípica entre progênies), CVe (%) (coeficiente de variação residual). Características: PROD 
(produtividade de folhas - t ha-1), MMF (massa média por folha - g), NF (número de folhas), NB (número de 
brotações), AP (altura da planta), DC (diâmetro do caule), CL (comprimento do limbo foliar), CP (comprimento 
do pecíolo), CF (comprimento da folha), LF (largura da folha), DMP (diâmetro do meio do pecíolo), DBP 
(diâmetro da base do pecíolo) 
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Tabela 2 -   Valor genético, ganho de seleção e tamanho efetivo com a seleção dos melhores indivíduos para produtividade de folhas, número de 
folhas e número de brotações avaliados em progênies de meios-irmãos de couve-de-folhas, UFVJM, Diamantina - MG, 2020. 
IS1 Ordem 
Produtividade de folhas  Número de folhas Número de brotações 
IN2 PR3 VG4 GS (%)5 Ne6 IN PR VG GS (%) Ne IN PR VG GS (%) Ne 
0,2 1 115 7 39,22 23,89 1,00 219 5 74,24 88,55 1,00 46 3 8,07 -68,34 1,00 
0,4 2 99 6 39,05 23,63 2,00 165 3 58,17 68,14 2,00 58 3 8,45 -67,62 1,60 
0,6 3 108 7 38,59 23,06 2,48 174 6 49,38 53,90 2,48 51 2 9,40 -66,19 2,00 
0,7 4 133 8 36,95 21,48 3,49 171 3 49,08 46,59 2,67 29 1 9,40 -65,46 2,67 
0,9 5 67 5 36,72 20,39 4,49 293 4 48,28 41,79 3,66 31 3 9,40 -65,03 3,51 
1,0 6 68 5 36,22 19,39 5,08 231 5 48,06 38,50 4,36 56 1 9,92 -64,41 3,60 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
2,0 11 146 8 35,93 16,86 8,21 155 4 47,18 30,24 7,37 24 4 11,09 -61,69 4,72 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
3,0 16 79 6 35,67 15,62 10,67 166 4 45,52 26,07 8,18 294 5 11,97 -59,46 6,82 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
4,0 22 319 16 35,47 14,71 14,43 109 3 44,84 22,83 10,08 57 2 12,37 -57,60 9,39 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
5,0 27 424 21 35,22 14,11 16,28 153 2 44,77 21,15 11,08 47 4 12,97 -56,31 11,28 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
10,0 54 117 7 34,33 11,80 26,93 97 2 43,36 16,44 18,68 59 4 15,31 -50,84 21,69 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
15,0 80 309 16 33,71 10,39 31,05 146 1 42,49 13,99 24,64 209 1 17,13 -46,38 30,81 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
30,0 160 471 23 32,82 7,69 42,81 426 1 40,74 9,72 39,93 425 3 22,30 -34,46 49,43 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
100,0 534 57 4 25,01 0,08 85,74 57   30,57 0,10 85,74 501 3 51,46 0,54 85,74 






Tabela 3 -   Valor genético, ganho de seleção e tamanho efetivo com a seleção dos melhores indivíduos para altura da planta, diâmetro do caule e 
comprimento da folha avaliados em progênies de meios-irmãos de couve-de-folhas, UFVJM, Diamantina - MG, 2020. 
IS1 Ordem 
Altura da planta Diâmetro do caule Comprimento da folha 
IN2 PR3 VG4 GS (%)5 Ne6 IN PR VG GS (%) Ne IN PR VG GS (%) Ne 
0,2 1 201 1 15,91 -47,42 1,00 505 3 27,77 3,72 1,00 442 2 37,10 12,82 1,00 
0,4 2 60 5 16,2 -46,95 2,00 448 3 27,74 3,68 2,00 310 5 35,68 10,65 2,00 
0,6 3 47 4 16,44 -46,52 2,48 497 5 27,65 3,55 2,48 317 6 35,21 9,46 2,48 
0,7 4 32 1 16,54 -46,23 3,49 496 4 27,64 3,48 2,67 329 6 35,21 8,86 2,67 
0,9 5 50 1 16,6 -46,01 3,66 222 2 27,63 3,43 3,66 288 5 35,10 8,44 3,66 
1,0 6 28 4 16,75 -45,78 4,36 510 2 27,56 3,35 3,69 421 4 34,89 8,05 4,65 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
2,0 11 63 3 17,54 -44,4 6,61 220 6 27,50 3,10 6,61 322 5 34,52 6,79 5,19 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
3,0 16 49 6 18,06 -43,28 6,73 442 2 27,45 2,94 9,73 321 4 34,40 6,15 6,97 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
4,0 22 270 4 18,9 -42,06 10,07 498 6 27,37 2,78 10,50 10 1 34,32 5,69 9,02 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
5,0 27 371 1 19,29 -41,08 12,46 110 4 27,34 2,67 11,90 319 6 34,2 5,41 9,29 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
10,0 54 375 5 21,73 -36,38 20,69 431 3 27,23 2,27 18,76 326 3 33,9 4,44 14,2 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
15,0 80 204 4 23,2 -32,87 27,41 111 5 27,18 2,05 21,30 134 6 33,7 3,87 22,5 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
30,0 160 134 6 26,33 -25,41 46,46 135 1 26,94 1,54 36,80 259 4 33,3 2,78 41,4 
... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... ... 
100,0 534 297 3 59,96 0,1071 85,74 162 6 25,67 0,00 85,74 235 4 30,7 0,02 85,7 




Tabela 4 - Ganhos de seleção diretos (valores em negrito) e indiretos para a seleção de 10 % dos indíviduos avaliados em progênies de meios-
irmãos de couve-de-folhas, UFVJM, Diamantina - MG, 2020. 
Caracteristica 
selecionada 
Ganhos de seleção 
PROD MMF NF NB AP DC CL CP CF LF DBP DMP 
PROD 11,80 14,30 5,77 3,81 9,86 1,06 0,68 7,15 1,96 0,80 5,67 2,32 
MMF 6,66 23,32 -6,44 3,72 7,00 0,43 0,90 9,65 2,58 1,16 7,66 3,66 
NF 5,26 -6,78 16,44 2,02 2,42 0,12 -0,18 -2,60 -0,59 -0,14 -4,55 -1,45 
NB -2,09 -1,03 -1,82 -50,84 -4,81 -0,67 -0,44 -2,99 -1,05 -0,26 -0,51 0,22 
AP -4,92 -4,23 -3,48 -16,82 -36,38 -0,32 -0,54 -3,12 -1,22 -0,42 -0,04 -0,77 
DC 4,65 4,66 4,06 11,54 0,91 2,27 -0,17 4,82 0,36 0,23 2,28 1,08 
CL 3,69 11,36 -3,66 7,05 4,19 -0,09 1,78 7,54 3,73 1,26 8,44 2,84 
CP 4,55 8,97 -0,50 7,60 -0,86 0,70 0,33 21,39 3,15 0,50 6,31 1,22 
CF 4,82 13,41 -3,90 6,68 4,07 0,14 1,50 16,95 4,44 1,32 11,18 2,8 
LF 4,72 13,71 -4,86 13,77 4,91 0,65 1,10 9,52 2,90 2,08 6,49 3,95 
DBP 4,09 12,41 -3,61 -2,81 3,11 0,28 0,71 7,06 1,97 0,52 18,62 5,00 
DMP 3,54 12,94 -4,45 -1,03 3,09 0,26 0,56 4,08 1,37 0,87 13,36 6,79 
Características: PROD (produtividade de folhas); MMF (massa média por folha); NF (número de folhas); NB (número de brotações); AP (altura da planta); DC (diâmetro do 
caule); CL (comprimento do limbo foliar); CP (comprimento do pecíolo); CF (comprimento da folha); LF (largura da folha); DMP (diâmetro do meio do pecíolo); DBP 


















ARTIGO CIENTÍFICO II: DIVERGÊNCIA GENÉTICA ENTRE PROGÊNIES DE 
MEIOS-IRMÃOS DE COUVE-DE-FOLHAS AVALIADAS EM SEGUNDO CICLO 













Em populações submetidas à seleção recorrente, a aplicação do método é dificultada pela 
diminuição da variabilidade genética na população recombinante ao longo dos ciclos. Logo, o 
conhecimento da divergência genética entre os genitores é fundamental para o 
estabelecimento de novas recombinações e aumento da diversidade genética nas populações 
segregantes. Assim, objetivou-se avaliar a divergência genética entre progênies de meios-
irmãos de couve-de-folhas obtidas em segundo ciclo de seleção recorrente e selecionar 
progênies promissoras para compor a população recombinante para o terceiro ciclo. O 
trabalho foi realizado em duas etapas, referentes à recombinação de 25 progênies meios-
irmãos pré-selecionadas do programa de melhoramento da couve-de-folhas da Universidade 
Federal dos Vales do Jequitinhonha e Mucuri (UFVJM), obtenção de sementes, e, 
posteriormente, avaliação. O delineamento adotado foi em blocos casualizados com quatro 
repetições e seis plantas por parcela. As características foram avaliadas em cada planta da 
parcela, sendo 12 quantitativas e 15 qualitativas, totalizando 27 características. Para a 
realização das análises foram adotados os valores médios da parcela. O estudo da divergência 
genética foi realizado por variáveis canônicas para os dados quantitativos e pelo método 
UPGMA para os dados quantitativos, qualitativos e conjuntos, utilizando-se a distância 
genética de Mahalanobis. As progênies de meios-irmãos P1, P2, P3, P4, P5, P9, P11, P15, 
P18, P20 e P25 foram as mais divergentes e devem ser priorizadas para compor a população 
recombinante para o terceiro ciclo de seleção recorrente. As cultivares comerciais foram os 
genótipos mais divergentes pelas técnicas de multivariadas estudadas. Assim, há divergência 
genética entre os genótipos avaliados em segundo ciclo de seleção recorrente. 
 
Palavras-chave: Brassica oleracea var. acephala. Análise multivariada. Distância genética de 





GENETIC DIVERGENCE IN KALE HALF-SIBLINGS PROGENIES ASSESSED IN 




In populations submitted to recurrent selection, the application of the method is hampered by 
decrease in genetic variability in the recombinant population over the cycles. Therefore, 
knowledge of genetic divergence between the parents is essential for establishment of new 
recombination and an increase in genetic diversity in segregating populations. Thus, the 
objective was to evaluate genetic divergence between progenies of half-sibling of kale 
obtained in the second cycle of recurrent selection and select promising progenies to compose 
recombinant population for the third cycle. The work was carried out in two stages, referring 
to the recombination of 25 pre-selected half-sibling progenies from a kale-breeding program 
of the Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e Mucuri (UFVJM), obtaining of 
seeds, and subsequently evaluation. The adopted design was in randomized blocks with four 
replications and six plants per plot. The characteristics were evaluated in each plant of the 
plot, being 12 quantitative and 15 qualitative, totaling 27 characteristics. For carrying out the 
analyzes, average values of plot were adopted. The study of genetic divergence was 
performed using canonical variables for quantitative data and the UPGMA method for 
quantitative. Qualitative and joint data using the Mahalanobis genetic distance. The progenies 
of half-sibling P1, P2, P3, P4, P5, P9, P11, P15, P18, P20 and P25 were the most divergent 
and should be prioritized to compose recombinant population for the third cycle of recurrent 
selection, Commercial cultivars were the most divergent genotypes by the studied 
multivariate techniques. It is concluded that there is genetic divergence between the genotypes 
evaluated in the second cycle of recurrent selection. 
 
Keywords: Brassica oleracea var. acephala. Multivariate analysis. Mahalanobis genetic 





A couve-de-folhas (Brassica oleracea var. acephala) destaca-se entre as 
hortaliças folhosas devido ao seu elevado conteúdo de compostos benéficos à saúde humana, 
como proteínas, carboidratos, fibras, cálcio, ferro, vitaminas, niacina, carotenoides, 
antioxidantes e glicosinolatos (BIEGAŃSKA-MARECIK et al., 2017; ŠAMEC et al., 2018). 
Devido a isso, tem havido considerável aumento no seu consumo e isso resulta na necessidade 
de expansão dos seus cultivos, de forma a atender a crescente demanda do mercado 
consumidor, sendo necessárias pesquisas voltadas ao melhoramento genético da cultura.  
Dentre os métodos de melhoramento adotados em programas de melhoramento, a 
seleção recorrente é uma alternativa viável e visa aumentar a frequência de alelos favoráveis, 
elevando a média das principais características (HALLAUER et al., 2010). Em populações 
submetidas à seleção recorrente o conhecimento da diversidade genética é fundamental, pois 
determina estratégias que potencializam os ganhos com seleção (CRUZ et al., 2012; 
MORAIS JÚNIOR et al, 2017). Além disso, o estudo da divergência genética em programas 
de melhoramento permite estimar as relações genéticas na população, organizar o 
germoplasma disponível, identicar genótipos superiores para possíveis cruzamentos e/ou 
compor a população recombinante para o próximo ciclo, o que permite a aplicação dessas 
informações no desenvolvimento de cultivares (LI et al., 2019; TOPWAL et al., 2019).  
As técnicas de análise multivariadas são ferramentas eficientes para quantificar o 
grau de diversidade entre os genótipos e combinam as informações de diferentes 
características em valor ou gráficos, auxiliando na comparação e classificação dos genótipos 
baseados no conjunto de características avaliadas (SULTANA; GHAFOOR 2009; UYEDA et 
al., 2015; BARTH et al., 2020). Para isso, o uso de descritores agronômicos e morfológicos é 
uma forma eficiente e menos onerosa de se avaliar esta diversidade genética na população. 
Diversas técnicas podem ser empregadas para esse estudo, dentre elas, a análise de variáveis 
canônicas (VC) e os métodos de agrupamentos. O estudo sobre VC requer conhecimento 
aprimorado sobre estatística multivariada, todavia é de simples interpretação e baseia-se na 
criação de novas variáveis, no qual representa as variáveis originais mensuradas (CRUZ, 
2014). Em contrapartida, os métodos de agrupamentos têm por objetivo a classificação dos 
genótipos em grupos, de forma que os genótipos dentro dos grupos sejam homogêneos e entre 
os grupos sejam heterogêneos (HAIR JR. et al., 2005). 
Apesar dessa importância, ainda são escassos os trabalhos sobre divergência 




necessidade de pesquisas que forneçam informações importantes para o melhoramento da 
cultura. Assim, objetivou-se neste estudo, avaliar a divergência genética entre progênies de 
meios-irmãos de couve-de-folhas obtidas em segundo ciclo de seleção recorrente e selecionar 
as progênies mais promissoras para compor a população recombinante para terceiro ciclo. 
 
2 MATERIAL E MÉTODOS 
 
O experimento foi conduzido em duas etapas, ambas realizadas no Setor de 
Olericultura, do Departamento de Agronomia da Universidade Federal dos Vales do 
Jequitinhonha e Mucuri (UFVJM), no campus JK, localizado em Diamantina-MG. O campus 
JK está situado a 1400 m de altitude, com coordenadas 18º 9’ S de latitude e 43º 21’ WGR. O 
solo predominante da área é do tipo Neossolo Quartzarênico Órtico Típico (EMBRAPA, 
2013). Durante o período de execução do experimento, que compreendeu de janeiro de 2018 a 
setembro de 2019, a temperatura média foi de 18,87 ºC e a umidade relativa média de 73,41% 
(INMET, 2020). 
A primeira etapa, realizada de janeiro a dezembro de 2018, consistiu na 
recombinação de 25 progênies de meios-irmãos de couve-de-folhas selecionadas que foram 
obtidas do ciclo C1 do programa de melhoramento da UFVJM (BRITO, 2018). O ciclo C0 
consistiu na avaliação dos acessos do banco de germoplasma (AZEVEDO, 2012) e na 
avaliação das 24 progênies de meios-irmãos (AZEVEDO, 2015). Cada planta selecionada deu 
origem a uma nova progênie (família), avaliada posteriormente na segunda etapa do trabalho. 
Na recombinação, foram coletadas quatro brotações de cada planta selecionada e colocadas 
em bandejas de poliestireno com 72 células, preenchidas com substrato comercial Bioplant® 
e mantidas em casas de vegetação por 40 dias para o enraizamento das mudas. Após esse 
período, três mudas foram transplantadas em espaçamento de 0,75 m entre plantas por 1,00 m 
entre fileira, em delineamento em blocos casualizados para recombinação. As sementes de 
cada clone foram colhidas quando as síliquas apresentaram completamente secas, sendo 
agrupadas por planta-mãe e, posteriormente, armazenadas em sacos de papel e câmara fria a 
10 °C com 50% de umidade relativa, até a semeadura, em fevereiro de 2019.  
A segunda etapa referiu-se ao teste agronômico das progênies de meios-irmãos obtidas 
na primeira etapa, realizada de abril a setembro de 2019, utilizando-se as sementes das 25 
progênies de meios-irmãos (1-25) e três cultivares comerciais, Manteiga (C1), Manteiga da 
Geórgia (C2) e Manteiga Legitima pé Alto (C3). A semeadura foi realizada em bandejas de 
poliestireno com 128 células (uma semente por célula), preenchidas com substrato comercial 
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Bioplant® e acondicionadas em casa de vegetação, com irrigações diárias até o momento do 
transplantio.  
O solo foi preparado com uma aração e duas gradagens e, posteriormente, foram 
levantados canteiros com largura de 1,00 m e altura 0,20 m. O transplantio ocorreu aos 50 
dias após a semeadura, no dia 09 de abril de 2019, quando as mudas apresentaram de três a 
quatro folhas totalmente expandidas. As mudas foram dispostas no campo em linhas duplas 
no canteiro, com espaçamento 0,5 m entre plantas do mesmo canteiro e 1,00 m entre as 
fileiras de canteiros diferentes. O delineamento experimental adotado foi em blocos ao acaso 
com quatro repetições e seis plantas por parcela. O manejo de plantas daninhas, pragas, 
doenças e condução nutricional, na primeira e segunda etapa, foram realizados segundo 
recomendações para a cultura, em que foi realizada a adubação no momento do plantio e 
adubações de cobertura posterior a cada colheita (TRANI et al., 2015). As avaliações 
consistiram de 12 características quantitativas e 15 qualitativas em nível de indivíduo (planta), 
sendo posteriormente utilizados para a análise estatística os valores médios de cada parcela. 
As colheitas foram realizadas entre 30 e 150 dias após o transplantio (DAT), em 
intervalos quinzenais, totalizando-se oito colheitas. Todas as avaliações foram realizadas em 
nível de indivíduo (por planta). Foram avaliados: i) número de folhas, caracterizadas por 
apresentarem comprimento igual ou superior a 15 centímetros, sem danos ocasionados pelo 
ataque de pragas e/ou patógenos e sem sinais de senescência (AZEVEDO et al., 2014); ii) 
produtividade de folhas ( t ha-1), calculada com base na produção total de folhas comerciais de 
cada planta, multiplicada pela população de 20 mil plantas ha-1, usada no experimento; iii) 
massa média por folha (g), obtida pela razão entre massa total de folhas e número de folhas e; 
iv) número de brotações.  
No momento da última colheita, aos 150 DAT, realizou-se a biometria das folhas, 
avaliando-se três folhas comerciais e representativas de cada planta, sendo obtidos os valores 
médios de: v) comprimento do pecíolo (cm); vi) comprimento da folha (cm); vii) 
comprimento do limbo foliar (cm); viii) largura da folha (cm); ix) diâmetro da base do pecíolo 
(mm); x) diâmetro do meio do pecíolo (mm). Aos 160 DAT avaliou-se: xi) altura da planta 
(cm); xii) diâmetro do caule (mm).  
 As características qualitativas foram avaliadas aos 145 DAT, por meio da escala 
de notas proposta pelo International Board for Plant Genetic Resources (IBPGR, 1990), 
sendo elas: i) incisão foliar; ii) formato do ápice; iii) espessura do limbo foliar; iv) ângulo 




folha; ix) cor da folha; x) alargamento do pecíolo; xi) seção do pecíolo; xii) altura da haste;  
xiii) cor do pecíolo; xiv) cor da nervura e; xv) coloração da haste. 
 As análises estatísticas foram realizadas no software R (R CORE TEAM, 2019). 
A análise estatística dos dados quantitativos foi realizada em nível de média da parcela, em 
que foram submetidos à análise multivariada por meio de variáveis canônicas (VC). Após o 
cálculo da matriz de dissimilaridade para os dados quantitativos pelo método de Mahalanobis, 
elaborou-se um dendrograma pelo método de agrupamento UPGMA (Unweighted Pair Group 
Method with Arithmetic Mean). Os dados qualitatitivos, referentes às escalas de notas, foram 
compilados em uma matriz com o percentual de ocorrência de cada nota de cada característica 
avaliada, com estimação posterior da distância euclidiada (CRUZ et al., 2014). A análise 
conjunta dos dados quantitativos e qualitativos foi realizada a partir da média ponderada 
dessas matrizes considerando o número de descritores avaliados após a normatização destas 
para ter valores entre 0 e 1. Após a obtenção destas matrizes foram confeccionados 
dendrogramas utilizando-se o método UPGMA. O ponto de corte dos dendrogramas foi 
estabelecido segundo Mojena (1977). A correlação entre as três matrizes de dissimilaridade 
obtidas foi estimada e testou sua significância pelo teste Mantel com 1000 simulações. 
 
3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
A análise de variância multivariada (MANOVA) indicou que existe efeito 
significativo (p<0,05) considerando as características quantitativas (TAB. 1). As três 
primeiras variáveis canônicas foram responsáveis por explicar 73,75% da variação total 
acumulada. A primeira variável canônica (VC1) representou 37,64%, a segunda (VC2) 
26,75% e a terceira (VC3) 9,36% (FIG. 1). Para que a interpretação da divergência genética 
por variáveis canônicas seja satisfatória é indicado que as primeiras variáveis canônicas 
expliquem pelo menos 70% da variação total do conjunto de dados avaliados. Logo, as três 
primeiras variáveis foram as mais eficientes em representar a variabilidade manifestada entre 
os genótipos.  
Na interpretação gráfica da apresentação dos escores para a primeira variável 
canônica (VC1) (FIG. 1A e B) nota-se a dispersão das cultivares comerciais C1 (Manteiga) e 
C2 (Manteiga da Geórgia) C3 (Manteiga Legítima Pé Alto), as quais foram mais divergentes 
em relação às progênies meios-irmãos. Ao analisar apenas as progênies meios-irmãos, 
observou-se que P3, P4, P16 e P25 ficaram dispersas das demais progênies. As características 
número de folhas, a massa média por folhas e os diâmetros da base e meio do pecíolo foram 
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apresentaram as maiores correlações com a VC1, sendo que apenas a correlação com o 
número de folhas negativa (TAB. 1). As cultivares C1 e C2 (escores negativos em VC1) 
divergiram fortemente da C3 por apresentarem maior número de folhas, porém com menor 
massa média por folha e menores diâmetros da base e meio do pecíolo. 
Considerando a segunda variável canônica (VC2) (FIG. 1A e C), as maiores 
correlações foram observadas com a massa média por folha, número de brotações, largura da 
folha e altura da planta, todas de intensidade negativa (TAB. 1). Além disso, as três cultivares 
comerciais estudadas, C1, C2 e C3 (escores positivos em VC2) apresentaram menor número 
de brotações, folhas mais estreitas e menor altura das plantas, antagonicamente ao observado 
para as progênies P3, P16 e P25. Essas características são comuns em cultivares comerciais 
couve-de-folhas, pois em programas de melhoramento genético da cultura buscam-se a 
seleção de genótipos compactos e produtivos (AZEVEDO et al., 2017).  
Ao avaliar dispersão das progênies de meios-irmãos, observou-se que P3, P16 e 
P25 divergiram das demais por apresentarem menor número de folhas, porém com folhas de 
maior massa média e maiores diâmetros da base e meio do pecíolo, ao contrário do verificado 
para as progênies de meios-irmãos P2, P9, P11, P15 e P18. Sendo assim, as progênies P2, P9, 
P11, P15 e P18 devem ser priorizadas no próximo ciclo de recombinação por apresentarem 
características de interesse ao programa de melhoramento da cultura. A progênie P4 também 
deverá ser incluída na população recombinante, pois esta apresentou menor número de 
brotações e poderá auxiliar na redução dessa característica nos próximos ciclos. 
Para a dispersão dos genótipos na análise dos escores da terceira variável canônica 
(VC3), (FIG. 1B e C), P1, P2, P3, P4, P5, P9, P11, P15, P16, P18, P20, P25 e a cultivar 
comercial C1 ficaram dispersas dos demais genótipos. Na VC3 as principais correlações 
foram estabelecidas com a produtividade de folhas e altura da planta, ambas apresentaram 
correlaçoes negativas. Dessa forma, os genótipos C1, P1, P3, P5, P9, P15, P20 e P25 
apresentaram as maiores produtividades e altura da planta quando comparadas às progênies 
P2, P4, P11 e P18. Logo, a recombinação entre esses genótipos é de interesse, uma vez que 
aumenta a possibilidade de obter-se genótipos mais produtivos e menores, o que é de grande 
interesse para o melhoramento da cultura.  
Esses genótipos com características divergentes dos demais são de interesse para 
obtenção de novas recombinações, todavia, é importante destacar que a seleção das cultivares 
comerciais para este propósito pode limitar cruzamentos com as progênies meios-irmãos, uma 
vez que as cultivares comerciais de couve-de-folhas possuem capacidade reduzida de 




todos venham a florir, inclusive as cultivares comerciais, e posteriormente avaliar 
agronomicamente as sementes obtidas em um local desejado.  
O dendrograma obtido pelo método UPGMA para as características quantitativas 
apontou a formação de três grupos (FIG. 2A). O primeiro grupo foi formado pela cultivar C3, 
o segundo grupo pelas cultivares C1 e C2 e o terceiro agrupou por todas as progênies de 
meios-irmãos avaliadas. O agrupamento das progênies de meios-irmãos em um mesmo grupo 
evidencia a pequena variabilidade genética para essas características quantitativas. Entretanto, 
dentro do grupo formado pelas progênies de meios-irmãos, as mais divergentes geneticamente 
foram P1, P4, P16, P18, evidenciando que essas progênies devem ser priorizadas para a 
próxima etapa da seleção recorrente, que consiste na etapa de recombinação (FIG. 2A). Estas 
progênies também se mostraram divergentes pelo estudo de variáveis canônicas, ressaltando a 
importância dessas progênies na população recombinante para o próximo ciclo de seleção. A 
divergência genética na população recombinante é essencial, pois auxilia na identificação dos 
genótipos mais divergentes que apresentarão maior potencial heterótico para o próximo ciclo 
de recombinação poderá obter maiores ganhos genéticos (LI et al., 2019). 
O dendrograma para as características qualitativas mostrou que houve maior 
divergência genética em relação aos dados quantitativos, havendo a formação de quatro 
grupos distintos (FIG. 2B). A cultivar C3 e as progênies meios-irmãos P4, P7, P16 e P24 
foram os genótipos mais divergentes dos demais avaliados. As cultivares C1 e C2 e mais 19 
progênies formaram um único grupo, indicando que essas progênies apresentam 
características qualitativas semelhantes às essas cultivares comerciais, o que pode ser de 
interesse para o melhoramento, pois podem potencializar a aceitação comercial dos genótipos 
segregantes.  
Na análise conjunta das características quantitativas e qualitativas, o dendrograma 
formado evidenciou divergência genética entre as cultivares comerciais e as progênies de 
meios-irmãos avaliadas (FIG. 2C). Brito (2018), avaliando o primeiro ciclo de seleção 
recorrente, encontrou maior divergência genética na análise conjunta de características 
quantitativas e qualitativas em progênies de meios-irmãos em Diamantina - MG, com a 
formação de seis grupos distintos. Essa redução na diversidade genética entre os genótipos 
avaliados em sucessivos ciclos de seleção e recombinação é esperada (MORAIS JÚNIOR et 
al., 2017), tendo em vista a seleção de genótipos com caracteres mais semelhantes. 
Entretanto, dentro do grupo formado pelas progênies de meios-irmãos, foi possível identificar 
as progênies P2, P4, P16 e P24 como as mais divergentes das demais. 
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A análise conjunta em que se considera características quantitativas e 
qualitativas agregrará informações importantes aos programas de melhoramento, pois 
permitirá maior conhecimento da divergência genética entre os genótipos avaliados 
(MACHADO et al., 2015). No entanto, a seleção de genitores em programas de 
melhoramento de couve-de-folhas prioriza as características quantitativas, pois consistem nos 
principais objetivos dos programas melhoramento genético da couve-de-folhas (BRITO, 
2018). Todavia, quando buscam genótipos com diferentes formatos de folhas, bordas ou 
colorações, por exemplo, os estudos qualitativos são de grande relevância. Atualmente, o 
mercado consumidor basicamente tem preferência por folhas verde-claras, de bordos lisos, 
poucas bolhas e nervuras não proeminentes.  
Os coeficientes de correlação cofenética foram de 0,96 para as características 
quantitativas, 0,77 para as características qualitativas e 0,91 para a análise conjunta (FIG. 2). 
Estes coeficientes mostraram que há boa correlação entre a matriz de dissimilaridade e os 
dendrogramas gerados a partir delas, em que valores superiores a 0,80 indicam alta 
confiabilidade da interpretação dos dendrogramas (SOKAL; ROHLF, 1962; SARAÇLI et al., 
2013).  
Ao comparar os agrupamentos para as características quantitativas pelas técnicas 
das variáveis canônicas (FIG. 1A) e UPGMA (FIG. 2A), observou-se semelhanças entre a 
dispersão dos genótipos e os grupos formados pelo método aglomerativo, como a maior 
divergência genética entre a C3 e os demais genótipos avaliados, e o agrupamentro formado 
pelas cultivares C1 e C2. No entanto, é comum encontrar diferenças entre as duas 
metodologias (AZEVEDO et al., 2013). Essas diferenças entre os agrupamentos são 
justificadas pelo fato de as variáveis canônicas considerarem a matriz de covariância residual 
e a covariância fenotípica entre as características avaliadas e os métodos aglomerativos, os 
dendrogramas, considerarem as medidas de dissimilaridade entre os genótipos (CRUZ et al., 
2012). Portanto, a comparação entre esses resultados obtidos por diferentes metodologias de 
análise multivariada permite uma interpretação mais precisa dos resultados (AZEVEDO et al., 
2015). 
As médias das distâncias de Mahalanobis variaram de 16,41 a 148,11 para as 
características quantitativas, de 70,91 a 108,82 para as características qualitativas e de 0,32 a 
0,74 para a análise conjunta (TAB. 2). A cultivar Manteiga Legítima Pé Alto (C3) apresentou 
a maior divergência em relação aos demais genótipos avaliados considerando as 
características quantitativas e na análise conjunta. Em relação às características qualitativas, 




maior divergência. Tais informações são importantes, pois permitem estabelecer genótipos 
que devem ser recombinados nos próximos ciclos.  
A matriz de dissimilaridade para o dendrograma da análise conjunta apresentou 
valores de correlações altos e significativos com as matrizes de dissimilaridade obtidas para as 
variáveis quantitativas (0,90) e qualitativas (0,84) (TAB. 3). A correlação entre as matrizes de 
dissimilidade das características quantitativas e qualitativas apresentou intensidade moderada 
e significativa (0,51), o que implica em menor associação entre essas variáveis no estudo da 
divergência genética entre os genótipos avaliados. No estudo da divergência genética em 
genótipos de quiabo com a avaliação de caraterísticas quantitativas, qualitativas e moleculares 
também foi observada a baixa associação entre os diferentes tipos de descritores 
(MASSUCATO et al., 2020). Portanto, apesar da formação de diferentes agrupamentos pelo 
método UPGMA para características qualitativas ou quantitativas, a análise conjunta em 
estudos sobre divergência genética poderá fornecer informações importantes complementares 
para o melhoramento genético da cultura (ANDRADE et al., 2017). 
  
4 CONCLUSÕES  
 
Há divergência genética entre os genótipos avaliados em segundo ciclo de seleção 
recorrente e é possivel a seleção de progênies para compor o terceiro ciclo de seleção. 
As progênies de meios-irmãos P1, P2, P3, P4, P5, P9, P11, P15, P18, P20 e P25 
devem ser priorizadas para compor a população recombinante para o terceiro ciclo de seleção 
recorrente, pois além da divergência, apresentam características de interesse para o programa 
de melhoramento da couve-de-folhas.  
As cultivares comerciais são os genótipos mais divergentes em relação às 
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Tabela 1 - Resumo da análise de variância multivariada para as características quantitativas 
avaliadas em genótipos de couve-de-folhas, UFVJM, Diamantina-MG, 2020.  
 Df Pillai approx F num Df den Df Pr (>F) 
Genótipo 27 2,17 4 324 5820 0,00 
Bloco 3 0,4 6 36 1428 0,00 
Entre 81 2,09 1 972 5820 0,00 




Figura 1 - Escores canônicos padronizados para as três primeiras variáveis canônicas, 







Tabela 2 - Correlações entre as três primeiras variáveis canônicas e as características 
quantitativas avaliadas em genótipos de couve-de-folhas, UFVJM, Diamantina-MG, 2020. 
Características VC1 VC2 VC3 
Número de folhas -0,74 0,49 -0,24 
Produtividade de folhas  -0,35 -0,28 -0,61 
Massa média por folha 0,58 -0,63 -0,24 
Número de brotações -0,13 -0,91 0,14 
Comprimento do pecíolo -0,30 -0,17 -0,28 
Comprimento da folha -0,42 -0,30 -0,26 
Comprimento do limbo foliar -0,41 -0,36 -0,14 
Largura da folha 0,20 -0,59 -0,18 
Diâmetro da base do pecíolo 0,75 -0,09 -0,25 
Diâmetro do meio do pecíolo 0,96 0,05 -0,20 
Altura da planta -0,04 -0,74 -0,67 






Figura 2 - Dendrogramas obtidos pelo método UPGMA a partir de matrizes de 
dissimilaridade baseadas em características quantitativas (A), características 
qualitativas (B) e análise conjunta (quantitativas + qualitativas) (C), em 







Tabela 3 - Distâncias entre genótipos de couve-de-folhas, UFVJM, Diamantina-MG, 2020. 
Progênies 
Quantitativo Qualitativo Conjunto 
DM/1 MP/2 MD/3 DM/1 MP/2 MD/3 DM/1 MP/2 MD/3 
P1 29,21 P5 C3 86,16 P3 P18 0,40 P3 C3 
P2 24,09 P11 C3 93,85 P1 P24 0,42 P1 C3 
P3 28,38 P25 C3 91,54 P1 P18 0,42 P1 C3 
P4 31,11 P2 C3 91,51 P21 P24 0,43 P21 C3 
P5 19,17 P23 C3 75,28 P13 P2 0,34 P13 C3 
P6 23,81 P7 C3 77,41 C1 C3 0,36 P14 C3 
P7 21,83 P8 C3 92,44 P6 P18 0,41 P6 C3 
P8 18,33 P7 C3 77,63 P10 C3 0,35 P10 C3 
P9 24,39 P15 C3 82,32 P13 C3 0,38 P15 C3 
P10 19,28 P14 C3 70,91 P8 C3 0,32 P8 C3 
P11 20,67 P2 C3 81,04 P10 C3 0,37 P10 C3 
P12 21,30 P14 C3 81,86 P13 C3 0,37 P13 C3 
P13 16,41 P5 C3 73,78 P5 C3 0,33 P5 C3 
P14 16,82 P8 C3 71,93 P10 C3 0,32 P10 C3 
P15 22,03 P9 C3 86,17 P9 C3 0,39 P9 C3 
P16 28,08 P17 C3 86,3 P13 C3 0,4 P13 C3 
P17 24,38 P22 C3 74,66 P19 C3 0,35 P19 C3 
P18 30,31 P10 C3 91,83 P14 C3 0,43 P14 C3 
P19 23,40 P10 C3 79,45 P17 C3 0,36 P17 C3 
P20 23,73 P25 C3 78,86 P5 C3 0,36 P5 C3 
P21 22,36 P8 C3 72,04 P22 C3 0,33 P22 C3 
P22 22,46 P8 C3 78,36 P21 C3 0,36 P21 C3 
P23 19,99 P5 C3 86,67 P21 C3 0,39 P21 C3 
P24 21,17 P7 C3 94,62 P10 C3 0,42 P10 C3 
P25 27,05 P20 C3 92,25 P17 C3 0,42 P17 C3 
C1 61,46 C2 C3 82,43 P6 P24 0,46 P27 C3 
C2 58,43 C1 C3 87,85 P6 P24 0,47 P26 C3 
C3 148,11 P4 P18 108,82 P1 P18 0,74 P4 P18 




Tabela 4 -   Correlação entre as matrizes de dissimilaridade estabelecidos para genótipos de 
couve-de-folhas, UFVJM, Diamantina-MG, 2020.  
Dendrograma  
Correlação entre as matrizes de dissimilaridade 
Quantitativo  Qualitativo Conjunto 
Quantitativo  - 0,51** 0,90** 
Qualitativo - 0,84** 
Conjunto - 





5 CONCLUSÃO GERAL 
 
A estimativa dos parâmetros genéticos da população de couve-de-folhas estudada 
demonstra a presença de variabilidade genética e a possibilidade de seleção de genótipos 
promissores de couve-de-folhas para compor o terceiro ciclo de seleção. 
A seleção individual para as principais características de programas de 
melhoramento da couve-de-folhas proporciona ganhos satisfatórios para próximo ciclo. 
A seleção de genótipos para o acréscimo no número de folhas acarretará na diminuição de 
características relacionadas à dimensão das folhas. 
Há divergência genética entre os genótipos avaliados em segundo ciclo de seleção 
recorrente e é possível a seleção de progênies para compor o terceiro ciclo de seleção. 
As progênies de meios-irmãos P1, P2, P3, P4, P5, P9, P11, P15, P18, P20 devem 
ser priorizadas para compor a população recombinante para o terceiro ciclo de seleção 
recorrente, pois além da divergência apresentam características de interesse para o programa 
de melhoramento da couve-de-folhas.  
As cultivares comerciais foram os genótipos mais divergentes pelas técnicas de 
multivaridas estudadas. 
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